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 En la presente tesis hemos analizado diferentes aspectos de la topología del DNA 
en bacterias y levaduras. 
 
 Para optimizar la separación de topoisómeros de DNA plasmídico de igual masa 
total pero que difieren en su grado de superenrollamiento, encadenamiento o 
anudamiento, variamos sistemáticamente las condiciones de electroforesis bidimensional 
en geles de agarosa. Las diferencias observadas nos permiten mejorar las condiciones 
para su identificación y separación. 
 
 También abordamos la dinámica de la topología del DNA durante la replicación, 
concretamente, el posible giro de las horquillas durante la replicación y la consecuente 
formación de pre-encadenados. Una vez aislado el DNA, las horquillas pueden girar 
libremente in vitro permitiendo la difusión de la tensión torsional de la región no 
replicada a la ya replicada (y viceversa) logrando un equilibrio termodinámico. 
Examinamos los intermediarios de replicación (RIs) de tres plásmidos bacterianos con la 
horquilla detenida en diferentes posiciones y aislados de células con la Topoisomerasa IV 
(Topo IV) activa o inactiva in vivo. Los resultados obtenidos indican que los RIs están 
más torsionados cuando se aíslan de células sin Topo IV. Esta observación sugiere que 
las horquillas giran in vivo dando lugar a la formación de pre-encadenados a lo largo de 
la replicación. 
 
 Finalmente, estudiamos los intermediarios y productos de replicación de 
minicromosomas artificiales de levaduras (YACs) circulares y lineales en presencia y en 
ausencia de la Topoisomerasa 2 (Topo 2). Los resultados obtenidos confirman que en 
ausencia de Topo 2 los YACs circulares se acumulan en forma de encadenados mientras 
que los YACs lineales son capaces de replicar y segregar. Los patrones de los RIs de los 
YACs circulares y lineales mostraron diferencias significativas que indican que el 
superenrollamiento del DNA podría desempeñar un papel clave en la modulación de la 

































 In the present thesis, we have analyzed different aspects of the DNA topology in 
bacteria and yeast. 
 
 We systematically varied conditions of two-dimensional (2D) agarose gel 
electrophoresis to optimize separation of DNA topoisomers where each member had the 
same total molecular mass but they differ either by the extent of supercoiling, the extent of 
catenation or the extent of knotting. The differences observed in the different families of 
topoisomers during electrophoresis permitted us to optimize conditions for their 
separation. 
 
 We address the dynamics of DNA topology during replication. Swiveling of the 
fork and formation of precatenanes in vivo is still questioned. Anyway, once DNA is 
isolated, forks do rotate freely in vitro allowing diffusion of the torsional tension from the 
replicated to the unreplicated region and vice-versa to achieve thermodynamic 
equilibrium. We examined the replication intermediates (RIs) of three bacterial plasmids 
with the fork stalled at different sites before termination and isolated from cells where the 
Topoisomerase IV (Topo IV) is active or inactive in vivo. The results obtained indicated 
that RIs were more torsionally tensioned when isolated from cells without Topo IV. This 
observation strongly suggests that forks do swivel in vivo leading to the formation of 
precatenanes as replication progresses. 
 
 Finally, we study the RIs and final products of small circular and linear 
minichromosomes of Saccharomyces cerevisiae (YACs) in the presence and absence of 
DNA Topoisomerase 2 (Topo 2). The results obtained confirmed that whereas for circular 
YACs catenated sister duplexes accumulated in the absence of Topo 2, linear YACs were 
able to replicate and segregate regardless of this topoisomerase. Moreover, the patterns of 
RIs for circular and linear YACs displayed significant differences suggesting that DNA 
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Además de las unidades y abreviaturas aceptadas por el Sistema Internacional de 
Medidas, en esta Tesis se han utilizado las siguientes abreviaturas:  
 
ARS  Secuencia de replicación autónoma de S. cerevisiae (Autonomous  
  replication sequence) 
 
ATP    Adenosín trifosfato (Adenosine triphosphate) 
 
ΔC  Variación de la complejidad topológica (Topological complexity  
  difference) 
 
Ca  Número de encadenamiento (Catenation number) 
 
CatA  Encadenado de tipo A (Type A catenate) 
 
CatB  Encadenado de tipo B (Type B catenate) 
 
CatC  Encadenado de tipo C (Type C catenate) 
 
CCC   Molécula circular covalentemente cerrada (Covalently closed circle) 
  
CCCm Monómero circular covalentemente cerrado (Monomeric covalently  
  closed circle) 
 
CCCd  Dímero circular covalentemente cerrado (Dimeric covalently closed  
  circle) 
 
CCRI    Intermediario de replicación covalentemente cerrado (Covalently closed  
  replication intermediate) 
 
cDNA  DNA complementario (Complementary DNA) 
 
Chl    Cloroquina (Chloroquine) 
 
Ct  Ciclo umbral (Cycle threshold) 
 
DNA     Ácido desoxirribonucleico (Deoxyribonucleic acid) 
 
EDTA   Ácido etilendiaminotetracético (Ethylenediaminetetracetic acid) 
 




Kb   Kilopares de bases (Kilobase pairs) 
 
Kn  Nudo (Knot) 
 
Knm  Monómero anudado (Knotted monomer) 
 
Knd  Dímero anudado (Knotted dimer) 
 
LB  Medio de cultivo Luria Bertani (Culture medium Luria Bertani) 
 
Lms   Lineales de monómeros (Monomer linears) 
 
Lds  Lineales de dímeros (Dimeric linears) 
 
Lk   Índice de ligamiento (Linking number) 
 
Lk0   Índice de ligamiento de un DNA relajado (Linking number of relaxed 
  DNA) 
 
ΔLk  Variación del índice de ligamiento con respecto al índice de ligamiento 
  del DNA relajado (Linking number difference) 
 
NIB  Buffer de aislamiento nuclear (Nuclear isolation buffer) 
 
OC  Molécula circular con una o más roturas de cadena sencilla (Open circle) 
 
OCm   Molécula monomérica circular con una o más roturas de cadena sencilla  
  (Monomeric open circle) 
 
OCd  Molécula dimérica circular con una o más roturas de cadena sencilla  
  (Dimeric open circle) 
 
OD  Densidad óptica (Optical density) 
 
OCRI   Intermediario de replicación relajado (Open circle replication 
  intermediate) 
 
Ori   Origen de replicación (Replication origin) 
 
pb        Pares de bases (base pairs) 
 






RcI  Intermediario de recombinación (Recombination intermediate) 
 
RI   Intermediario de replicación (Replication intermediate) 
 
RNA  Ácido ribonucleico (Ribonucleic cid) 
 
Scd  Dímero superenrollado (Supercoiled dimer) 
 
Scm  Monómero superenrollado (Supercoiled monomer) 
 
SDS   Dodecil sulfato sódico (Sodium dodecyl sulfate) 
 
SSC   Solución salina de citrato de sodio (Saline Sodium-Citrate) 
 
SSPE   Solución salina de fostato de sodio (Saline Sodium-Phosphate-EDTA) 
 
Ter  Sitio de terminación de la replicación del DNA (DNA replication terminus 
  site) 
 
TBE   Tris-Borato-EDTA (Tris-Borate-EDTA) 
 
Topo 2  Topoisomerasa 2 de S. cerevisiae (Topoisomerase 2) 
 
Topo 3  Topoisomerasa 3 de S. cerevisiae (Topoisomerase 3) 
 
Topo I  Topoisomerasa I de E. coli (Topoisomerase I) 
 
Topo II  Topoisomerasa II de E. coli (Topoisomerase II) 
 
Topo III  Topoisomerasa III de E. coli (Topoisomerase III) 
 
Topo IV  Topoisomerasa IV de E. coli (Topoisomerase IV) 
 
Tris   Tris hidroximetil aminometano (Tris hydroxymethyl aminomethane) 
 
Tus  Proteína de unión a Ter  (Terminator utilization substance) 
 
Tw  Índice de torsión (Twist)   
 
Wr  Índice de superenrollamiento (Writhe) 
 
ΔWr  Variación del índice de superenrollamiento con respecto al   




(+)   Positivo (Positive) 
 



























































El DNA es una doble hélice constituida por dos cadenas de polinucleótidos 
complementarias y antiparalelas. La conformación más frecuente es la denominada DNA-
B, una doble hélice dextrógira con un período de aproximadamente 10,5 pares de bases 
(pb) (Watson and Crick, 1953b). La estructura en doble hélice permite vislumbrar su 
mecanismo de replicación, revelando cómo se transmite la información genética de una 
célula madre a sus dos células hijas (Watson and Crick, 1953a, b). La estructura, 
organización y topología del DNA son el foco de estudio de numerosas investigaciones. 
 
 
1.1. Topología del DNA 
 
 Según la Real Academia Española, la topología es una rama de las Matemáticas 
que trata especialmente de la continuidad y de otros conceptos más generales originados 
de ella, como las propiedades de las figuras con independencia de su tamaño o forma. 
Dicho de otro modo, la topología estudia las propiedades de un cuerpo que no varían 
cuando éste se deforma.  
 
 El descubrimiento de la estructura en doble hélice del DNA llevó a preguntar cómo 
se produce la separación de las dos hebras entrelazadas durante la replicación de la 
molécula y cómo se resuelven los problemas topológicos derivados de ella (Cairns, 1963; 
Worcel and Burgi, 1972). En 1965, Vinograd y colaboradores fueron pioneros en 
determinar las distintas formas topológicas que puede adoptar el DNA (Vinograd et al., 
1965). Observaron al microscopio electrónico que el DNA del virus del polioma podía 
encontrarse tanto en forma lineal como circular. Las moléculas circulares, además, podían 
presentar distinto grado de complejidad, desde moléculas relajadas hasta enrolladas sobre 
sí mismas. A cada una de estas isoformas se les denominó topoisómeros, que se definen 
como las diferentes conformaciones espaciales que pueden adoptar las moléculas de DNA 
circulares covalentemente cerradas (CCCs) de igual masa. Posteriormente, esta 
observación fue ampliada a todas las moléculas de DNA circulares de cadena doble 
(Cozzarelli, 1980). El hallazgo de que en todos los seres vivos el DNA está superenrollado 
junto con el descubrimiento de las enzimas encargadas de modular su topología in vivo 
(Wang, 1971), sentaron las bases de una nueva disciplina a medio camino entre las 





 La necesidad del estudio a nivel topológico del DNA viene avalada por el hecho de 
que los cambios en su topología son esenciales en la mayoría de los procesos celulares 
(replicación, transcripción, segregación, etc.).  
 
 
1.2. Propiedades topológicas del DNA  
 
 Se han descrito dos conformaciones para el DNA superenrollado (Figura 1A): la 
plectonémica, característica del DNA de procariotas, y la toroidal, típica de eucariotas. El 
superenrollamiento plectonémico es un tipo de conformación en la que la doble hélice del 
DNA se enrolla alrededor de otra parte de la misma molécula formando una hélice de 
orden superior (Bates and Maxwell, 2005). Por el contrario, en el superenrollamiento 
toroidal la doble hélice del DNA se enrolla alrededor de un torus o aro imaginario 
formando una hélice de orden superior (Bates and Maxwell, 2005). Este último es el que 
presenta el DNA de los organismos eucariotas, enrollado alrededor de los nucleosomas, 
que favorece la condensación del DNA necesaria para su empaquetamiento dentro del 
núcleo (Boles et al., 1990).  
 
 El parámetro que mejor define la topología de una molécula circular 
covalentemente cerrada (CCC) es el índice de ligamiento (Lk). Este parámetro mide el 
número de veces que una cadena de la doble hélice cruza a la otra en un plano (Bates and 
Maxwell, 1997; Kornberg and Lorch, 1992) o dicho de otra manera, es la medida del 
enrollamiento de la doble hélice sobre sí misma (Lewin, 2000). El Lk es una constante 
invariable y corresponde siempre a un número entero. Si se considera la estructura 
tridimensional de la molécula de DNA, se define el Lk en base a dos parámetros 
geométricos: el índice de torsión (Tw del inglés Twist) y el índice de superenrollamiento 
(Wr del inglés Writhe).  
 
 El Tw indica el número de veces que cada una de las cadenas de polinucleótidos 
gira en el espacio alrededor del eje axial de la doble hélice. Para el caso de moléculas de 
DNA-B relajadas, su valor viene dado por la siguiente ecuación: 
  





 Siendo N el número de pb de la molécula de DNA y 10,5 el número de pb por una 
vuelta completa de cada una de las dos cadenas de polinucleótidos de la doble hélice.  
 
 El Wr es una medida de la torsión del eje axial de la doble hélice sobre sí mismo: 
mide el número de veces que el eje de la doble hélice se cruza sobre sí mismo en un plano 
bidimensional (Bates and Maxwell, 1997; Kornberg and Baker, 1992; Lewin, 2000). Por 
convenio, el Wr es negativo (-) en el caso de las superhélices dextrógiras y positivo (+) en 
el de las levógiras (Bates and Maxwell, 1997; Schvartzman and Stasiak, 2004). En casi 
todos los seres vivos, las moléculas presentan un Wr (-), aunque existen excepciones como 
es el caso de las bacterias termófilas del género Archaea, cuyo DNA presenta un Wr (+) 
que se incrementa con el aumento de la temperatura (Mirambeau et al., 1984). 
 
 Lk, Tw y Wr están relacionados según la siguiente ecuación: 
   
Lk = Tw + Wr   (2) 
 
 Esta ecuación indica que en todo dominio topológico cerrado el Tw está 
directamente relacionado con el Wr y ambas variables se compensan entre sí, dando como 
resultado el valor de Lk, que se mantiene constante. El Lk es una propiedad exclusiva de 
los dominios topológicos cerrados. Si uno de los extremos (o los dos) de la doble hélice 
está libre, una o las dos cadenas de la misma pueden girar la una sobre la otra, liberando 
dicha tensión por los extremos (Bauer et al., 1980). De este modo, el superenrollamiento 
sólo tiene lugar en moléculas CCC o en moléculas lineales fijadas a membranas u otros 
elementos proteicos, de manera que una región, aunque lineal, se comporta como un 
dominio topológicamente cerrado. Las moléculas CCCs son típicas del genoma de 
bacterias, plásmidos, mitocondrias, cloroplastos y diversos virus. En cambio, el DNA de 
los cromosomas de eucariotas es lineal y está organizado en bucles o lazos cuya base está 
unida covalentemente a un esqueleto proteico por lo que constituyen dominios topológicos 
cerrados equivalentes a las CCCs (Giaever and Wang, 1988; Marsden and Laemmli, 1979; 
Schiessel et al., 2001). 
 
 Otra manera de expresar los cambios del Lk de una molécula determinada es 





de una molécula relajada, en la que el Wr sea igual a 0, el Lk es determinado sólo por el 
Tw. Cualquier cambio del grado de superenrollamiento referido al Lk de una molécula 
relajada (Lk0) se representa mediante la ecuación:  
  
ΔLK = Lk – Lk0   (3) 
 
 El Lk puede modificarse si se producen roturas en el DNA (Wang, 1996). Éstas 
pueden ser de cadena sencilla o de cadena doble y, en cualquier caso, dan como resultado 
la eliminación del superenrollamiento debido a que la rotura permite a la hebra implicada 
girar libremente sobre la otra disipando la tensión (Figura 1B). En todo dominio 
topológico cerrado in vivo los procesos de transcripción, replicación y recombinación 
alteran el Tw y el Wr pero no el Lk. Para alterar el Lk in vivo las células disponen de unas 




Figura 1. Esquema representativo de las distintas formas que puede adoptar una molécula de DNA. 
A: Forma superenrollada con una conformación plectonémica (a la izquierda) y toroidal (a la derecha). 
B: Forma relajada (OC). La flecha gris indica una rotura de cadena sencilla en la doble hélice. 
 
 
1.3. DNA topoisomerasas 
 
 Las topoisomerasas son las enzimas encargadas de modificar la topología del DNA 
in vivo, ayudando a solucionar los problemas topológicos que surgen durante la 
replicación, transcripción, reparación, recombinación y segregación del DNA. Durante 





crea una tensión que debe ser eliminada para poder continuar con la separación. Para 
eliminar dicho exceso de torsión (tensión torsional) se produce una rotura transitoria en el 
DNA acompañada de la formación de un enlace fosfodiéster entre un residuo activo de 
tirosina presente en la enzima y un grupo fosfato en uno de los extremos de la cadena de 
DNA interrumpida. La topología de la molécula de DNA puede ser modificada durante el 
tiempo que se mantenga ese enlace. Finalmente, el enlace se rompe y la enzima vuelve a 
unir los extremos rotos del DNA. Así pues, debido al papel crucial que desempeñan para 
la supervivencia celular, las topoisomerasas del DNA son dianas de numerosas drogas 
citotóxicas (Drlica and Malik, 2003; Froelich-Ammon and Osheroff, 1995; Hande, 1998; 
Kathiravan et al., 2013; Pommier et al., 1998). En base a su mecanismo de acción las 
topoisomerasas se clasifican en dos grandes grupos: tipo I y tipo II, según corten una o 
ambas hebras de la doble hélice del DNA, respectivamente. 
 
 
1.3.1. DNA topoisomerasas de tipo I 
 
 Las topoisomerasas de tipo I cortan una cadena de la doble hélice y la hacen rotar 
una vuelta completa sobre la hebra intacta para, finalmente, volver a unir los extremos 
cortados cambiando el Lk en valores de +/- 1 (Brown and Cozzarelli, 1981). 
 
 Las topoisomerasas de tipo I bacterianas sólo son capaces de relajar el 
superenrollamiento (-). Escherichia coli (E. coli) posee dos topoisomerasas de tipo I: la 
Topoisomerasa I (Topo I) (Wang, 1971) y la Topoisomerasa III (Topo III) (Dean et al., 
1983). Deleciones en la Topo I causan un incremento de superenrollamiento (-), que sólo 
es tolerado en presencia de mutaciones compensatorias en la DNA girasa que, su vez, 
reducen el nivel de superenrollamiento (DiNardo et al., 1982). Además, la Topo I relaja el 
superenrollamiento (-) generado por detrás de la horquilla durante la transcripción (Liu 
and Wang, 1987). En cuanto a la Topo III, su papel biológico aún no está del todo 
definido. Sin embargo, interaccionando con la helicasa RecQ es capaz de encadenar y 
desencadenar in vitro el DNA (Harmon et al., 2003; Harmon et al., 1999; Hiasa et al., 
1994; Nurse et al., 2003) y está implicada en procesos de recombinación y reparación 






 Las topoisomerasas de tipo I de las células eucariotas, en cambio, son capaces de 
relajar tanto el superenrollamiento (-) como el (+). En Saccharomyces cerevisiae (S. 
cerevisiae) se conocen dos topoisomerasas de este tipo: la Topo I (Goto and Wang, 1985), 
que realiza un papel fundamental durante la transcripción, y la Topo 3 (Kim and Wang, 
1992), que está implicada en el desencadenamiento in vitro del DNA junto con la helicasa 
Sgs1 (Cejka et al., 2012; Harmon et al., 1999), actúa en el mantenimiento de la estabilidad 
genómica y está implicada en la resolución de intermediarios de replicación (RIs) durante 
la reparación del DNA (Goodwin et al., 1999; Maftahi et al., 1999; Wallis et al., 1989).  
 
 
1.3.2. DNA topoisomerasas de tipo II 
 
 Las topoisomerasas de tipo II cortan ambas cadenas de la doble hélice del DNA y 
transportan otra doble hélice intacta por el hueco formado en la ruptura para, finalmente, 
volver a unir los extremos cortados (Champoux, 2001; Nitiss, 1998; Wang, 1996, 1998) 
modificando el Lk en valores de +/- 2 (Brown and Cozzarelli, 1979; Mizuuchi et al., 1978; 
Roca and Wang, 1994). Todas las enzimas de este tipo son dependientes de ATP (Huang, 
1994). 
 
 En E. coli existen dos topoisomerasas de tipo II: la DNA girasa (Gellert et al., 
1976) y la Topoisomerasa IV (Topo IV) (Kato et al., 1990; Kato et al., 1988). La DNA 
girasa fue la primera topoisomerasa de tipo II descrita y es la única conocida capaz de 
introducir superenrollamiento (-) en el DNA in vivo empleando la energía de la hidrólisis 
del ATP (Gellert et al., 1976). Se trata de un heterotetrámero compuesto por dos 
subunidades GyrA y dos subunidades GyrB (Klevan and Wang, 1980). Las subunidades 
GyrA están implicadas en la unión al DNA (Wang, 1998) y en la introducción de roturas 
transitorias en la doble hélice, mientras que la subunidades GyrB son las responsables de 
la actividad ATPasa. Esta enzima mantiene la densidad de superenrollamiento (-) 
necesaria para la iniciación de la replicación y la transcripción del DNA. Además, 
participa en la fase de elongación de la replicación y de la transcripción, contribuyendo a 
la eliminación del superenrollamiento (+) que se genera por delante de las horquillas 
debido a la acción de las helicasas. De este modo, la DNA girasa elimina el estrés 





la Topo IV bacteriana (Kato et al., 1990) es también un heterotetrámero cuyas 
subunidades ParC y ParE son homólogas de GyrA y GyrB, respectivamente (Peng and 
Marians, 1993). In vivo, la Topo IV está especializada en eliminar el encadenamiento que 
surge entre las cromátidas hermanas durante y después de la replicación del DNA (Adams 
et al., 1992; Deibler et al., 2001; Zechiedrich and Cozzarelli, 1995; Zechiedrich et al., 
1997). 
 
 Las topoisomerasas de tipo II de eucariotas son capaces de relajar tanto el 
superenrollamiento (-) como el (+), pero son incapaces de introducir superenrollamiento  
(-). La única topoisomerasa de tipo II conocida en S. cerevisiae es la llamada Topo 2 y 




1.4. Topología de los RIs de plásmidos bacterianos 
 
 Como aparece en la parte izquierda de la Figura 1A, tanto in vivo como in vitro los 
plásmidos bacterianos están negativamente superenrollados y sus cruces intramoleculares 
son dextrógiros (Bednar et al., 1994; Bliska and Cozzarelli, 1987). Esta configuración 
facilita la separación de las cadenas parentales que serán usadas como molde por las DNA 
polimerasas durante la replicación (Crisona et al., 2000; Funnell et al., 1987; Marians et 
al., 1986). A su vez, un complejo multiproteico, el replisoma, realiza la elongación. Por 
delante del replisoma se encuentra la DNA helicasa, una proteína hexamérica responsable 
de la apertura de la doble hélice parental (Schvartzman and Stasiak, 2004). Dicha apertura 
genera una tensión topológica que da lugar a un superenrollamiento (+) por delante de la 
horquilla de replicación (Alexandrov et al., 1999; Peter et al., 1998). Si este 
superenrollamiento (+) persiste y se acumula, impediría, eventualmente, el avance de la 
horquilla de replicación puesto que el superenrollamiento (+) dificulta la separación de las 
dos cadenas de la doble hélice. En bacterias, la DNA girasa y la Topo IV actúan juntas por 
delante de la horquilla para mantener la región no replicada del DNA negativamente 
superenrollada y deberían ser suficientes para que la replicación se complete (Sundin and 
Varshavsky, 1980). La DNA girasa introduce superenrollamiento (-) por delante de la 





que genera el avance de la horquilla (Cozzarelli, 1980; Levine et al., 1998; Marians, 
1992). Sin embargo, estas acciones no son suficientes para compensar ese 
superenrollamiento (+) debido a que la procesividad de la DNA helicasa es mayor y el 
avance de la horquilla de replicación es más rápido que la DNA girasa introduciendo 
superenrollamiento (-) (Peter et al., 1998). En los estadios tempranos de la replicación, 
cuando la región no replicada es suficientemente grande, serían varias las DNA girasas 
que se unirían a esa región y su funcionamiento en serie podría conseguir la introducción 
de un nivel suficiente de superenrollamiento (-). Sin embargo, a medida que la replicación 
progresa, la región no replicada va disminuyendo, de manera que cada vez es menor el 
espacio en el que podría actuar la DNA girasa (Champoux and Been, 1980). Este déficit 
de DNA girasa podría conducir a la eliminación de todo el superenrollamiento (-) y a una 
eventual acumulación de superenrollamiento (+) por delante de la horquilla en las etapas 
tardías de la replicación. Para resolver esta aparente paradoja, Champoux y Been 
sugirieron que el superenrollamiento (+) que se acumula transitoriamente por delante de 
las horquillas de replicación de los RIs haría girar a las horquillas, difundiéndose este 
superenrollamiento (+) de la región no replicada a la ya replicada (Champoux and Been, 
1980). Los cruces de las cromátidas hermanas en la región ya replicada se denominan pre-
encadenados para distinguirlos de los cruces de superenrollamiento de la región no 
replicada (Peter et al., 1998). El nombre alude al hecho de que si esos pre-encadenados no 
son eliminados dan lugar a moléculas encadenadas al finalizar la replicación. En la región 
ya replicada actuaría la otra topoisomerasa de tipo II presente en bacterias, la Topo IV, la 
principal desencadenasa, ayudando a la DNA girasa a compensar el superenrollamiento 
(+) (Alexandrov et al., 1999; Peter et al., 1998; Ullsperger et al., 1995). La formación de 
pre-encadenados in vivo, no obstante, sigue siendo un tema controvertido. Algunos 
estudios sostienen su formación (Hiasa et al., 1994; Postow et al., 1999; Sogo et al., 1999) 
aunque otros afirman que si el replisoma está anclado a la membrana bacteriana, las 
horquillas no serían capaces de girar (Levine et al., 1998). En este sentido, varias 
moléculas de DNA girasa y Topo IV podrían unirse a la vez a la región no replicada de los 
RIs y su funcionamiento en serie podría compensar el superenrollamiento (+) para que la 
horquilla pudiera seguir avanzando. Pero cuando quedan unas 200 pb por replicar ya no 
habría sitio físico en la región no replicada para que estas enzimas pudieran unirse y 
actuar, por lo que la horquilla no podría avanzar más. Esta última región se replicaría 





dextrógiros (Sundin and Varshavsky, 1980). En cualquier caso, si el encadenamiento entre 
dos moléculas de DNA es dextrógiro, como se asume generalmente (Adams et al., 1992), 
no constituye un sustrato adecuado para la Topo IV, ya que esta enzima actúa 
preferentemente sobre cruces levógiros (Crisona et al., 2000; Charvin et al., 2003). Esta 
nueva paradoja, conocida como la “Paradoja de la Topo IV”, sigue sin tener aún una 
solución aceptada de forma unánime. 
  
 Hay que tener en cuenta que el DNA examinado in vitro no necesariamente refleja 
su situación in vivo. En el proceso de aislamiento del DNA se eliminan todas las proteínas, 
por lo que las horquillas pueden girar libremente in vitro. Esta rotación permite la difusión 
de la tensión de la región no replicada a la ya replicada (y viceversa), hasta conseguir un 
equilibrio termonidámico (Ullsperger et al., 1995). En la Figura 2 se muestra un RI 
covalentemente cerrado (CCRI) en el que, al aislarse, parte del superenrollamiento (-) de 
la región no replicada migra a la ya replicada originando pre-encadenados. Esta 
redistribución ocurre de tal forma que los cruces dextrógiros de la región no replicada 




Figura 2. Esquema de un CCRI. A: CCRI cuya región no replicada presenta superenrollamiento (-) con 
cruces dextrógiros. La flecha roja indica la libertad de giro de las hebras nacientes en torno a su 
correspondiente hebra parental. B: CCRI tras la desproteinización. La flecha azul hace referencia al giro de 
las horquillas de replicación in vitro, con el consiguiente paso del superenrollamiento de la región no 
replicada a la ya replicada en forma de pre-encadenamiento con cruces levógiros. En la región no replicada, 
las dos cadenas parentales se representan en azul y verde; en la región replicada las hebras nacientes se 





1.5. Organización y estructura del DNA en levaduras 
 
 En bacterias, los cromosomas son circulares y el DNA está organizado en 
dominios topológicos independientes que presentan diferentes niveles de 
superenrollamiento (Delius and Worcel, 1974; Postow et al., 2004; Sinden and Pettijohn, 
1981). Por el contrario, en las células eucariotas, los cromosomas son lineales y el DNA 
está plegado en fibras de cromatina complejas. En estos casos es difícil la identificación de 
dominios topológicos cerrados y es, en la actualidad, un tema aún por resolver (Eissenberg 
et al., 1985; Esposito and Sinden, 1988; Freeman and Garrard, 1992). La replicación y la 
transcripción unidos a la actividad de las diferentes topoisomerasas son los principales 
factores conocidos involucrados en los cambios topológicos en células eucariotas (Brill 
and Sternglanz, 1988; Liu and Wang, 1987). 
  
 A diferencia de las células procariotas, en eucariotas es el enrollamiento del DNA 
alrededor de las histonas lo que provoca el superenrollamiento (+). Las topoisomerasas I y 
II de eucariotas son capaces de eliminar la acumulación de superenrollamiento generado 
por delante de la horquilla (Kim and Wang, 1992). Además, la asociación casi inmediata 
de los nucleosomas a las dos cromátidas hermanas detrás de la horquilla permite el 
correcto avance de las horquillas (Lucchini et al., 2001).  
 
 En S. cerevisiae, la Topo I relaja el superenrollamiento (+) y (-) generado por 
delante y por detrás, respectivamente, de la horquilla de replicación (Giaever et al., 1988; 
Kim and Wang, 1989; Liu and Wang, 1987). Se ha comprobado que los mutantes nulos 
para la Topo I son viables (Goto and Wang, 1985) y la Topo 2 es esencial para la 
viabilidad celular y separación de las cromátidas hermanas (DiNardo et al., 1984). 
 
 Durante la transcripción, el superenrollamiento (+) aumenta por delante del avance 
de la polimerasa y origina superenrollamiento (-) detrás de ella. Roca y colaboradores 
indujeron la acumulación de superenrollamiento (+) en el DNA de S. cerevisiae y 
mediante el análisis de microarrays, examinaron cómo las alteraciones en la transcripción 
se propagaban a través de los cromosomas. Observaron que, mientras la mayoría de los 
genes reducían los niveles de transcripción, los que estaban situados a menos de 100 kb 





Estos resultados señalan que el superenrollamiento se disipa al final de los cromosomas, lo 
que indica que las extremidades de los cromosomas son zonas topológicamente abiertas.  
  
 
1.5.1. Cromosomas artificiales de levadura (YACs) 
 
 En 1983, Murray y Szostak construyeron el primer YAC (de Yeast Artificial 
Chromosome) (Murray and Szostak, 1983). Los YACs son vectores que contienen los 
elementos mínimos de un cromosoma normal requeridos para su replicación y 
mantenimiento en células de levadura. Contienen un origen de replicación, un centrómero 
y secuencias teloméricas. Poseen además un origen de replicación bacteriano y un gen de 
resistencia a antibióticos para facilitar su amplificación en E. coli así como marcadores de 
selección de levaduras para el crecimiento por auxotrofía. 
 
  
1.6. Encadenamiento del DNA 
           
 En el marco de la topología del DNA, el término encadenado alude a la unión 
topológica de dos o más moléculas circulares de DNA entrelazadas entre sí un número 
variable de veces. Vinograd y colaboradores observaron, mediante microscopía 
electrónica, moléculas encadenadas de DNA en mitocondrias de células humanas (Clayton 
and Vinograd, 1967; Hudson and Vinograd, 1967). Posteriormente, los encadenados se 
confirmaron como productos o como intermediarios en procesos de recombinación 
(Mizuuchi et al., 1980) y se estudió su formación y resolución in vitro (Kreuzer y 
Cozzarelli, 1980). Lo más común es que los encadenados aparezcan como intermediarios 
o como producto final de la replicación de moléculas de DNA circulares; de hecho, la 
formación de encadenados es una de las consecuencias topológicas de su replicación. 
Tanto en procariotas como en eucariotas el superenrollamiento contribuye a la resolución 
del encadenamiento que tiene lugar durante la replicación. Así, mientras que en bacterias 
es fundamental el superenrollamiento (-) introducido por la DNA girasa (Martinez-Robles 
et al., 2009; Vologodskii, 2010) en eucariotas es necesario el superenrollamiento (+) 
inducido por la formación de los husos mitóticos y la presencia de la condensina Smc2 





 La acumulación de encadenados que se observa al inhibir las topoisomerasas de 
tipo II pone en evidencia que éstas son las encargadas de eliminar el encadenamiento en el 
DNA (Adams et al., 1992; Hiasa and Marians, 1996; Levine et al., 1998; Lucas et al., 
2001; Peng and Marians, 1993). La desencadenasa in vivo en E. coli es la Topo IV 
(Zechiedrich and Cozzarelli, 1995; Zechiedrich et al., 1997), mientras que en S. cerevisiae 
es la Topo 2 (DiNardo et al., 1984; Holm et al., 1985).  
 
 Las moléculas de DNA encadenadas se clasifican en base a la naturaleza de las 
moléculas encadenadas (Figura 3). Existen tres tipos de encadenados: de tipo A o CatA, 
en los que las dos moléculas de DNA circular poseen una rotura de cadena sencilla y, por 
tanto, están relajadas (ambas son OCs); CatB en donde sólo una de las dos moléculas está 
relajada (OC), mientras que la otra está covalentemente cerrada (CCC) y puede albergar 
superenrollamiento; y CatC, en los que ambas moléculas encadenadas están 
covalentemente cerradas (CCC), con superenrollamiento. Hay dos parámetros topológicos 
para definir los encadenados: el parámetro n definido como el número de cruces que 
presentan las moléculas encadenadas al proyectarlas en un plano bidimensional; y el 




Figura 3. Tipos de encadenados de DNA. A: Encadenados tipo A (CatAs), formados por dos moléculas 
relajadas u OCs, con un encadenamiento (a la izquierda) y con dos encadenamientos (a la derecha). B: 
Encadenados tipo B (CatBs), formados por una molécula relajada (OC) y una superenrollada (CCC) con un 
encadenamiento. C: Encadenados tipo C (CatCs) formado por dos moléculas superenrolladas (CCC) con un 





1.7. Anudamiento del DNA 
 
 El anudamiento es otra de las propiedades topológicas del DNA (Bauer et al., 
1980). Los nudos en el DNA pueden surgir de cualquier proceso que implique roturas en 
la doble hélice del DNA (replicación, transcripción, recombinación y reparación) y, de no 
ser eliminados, sus efectos resultan devastadores para la célula (Deibler et al., 2007; 
Deibler et al., 2001; Olavarrieta et al., 2002a; Portugal and Rodriguez-Campos, 1996).  
 
 Existen varios sistemas de clasificación y nomenclatura de nudos (White et al., 
1987). El tipo de nudo más simple es el nudo de 3 cruces, llamado nudo en forma de hoja 
de trébol. En el análisis por electroforesis bidimensional el superenrollamiento enmascara 
las moléculas anudadas. Por ello, para visualizar nudos en una electroforesis es necesario 
producir roturas de cadena sencilla para eliminar el superenrollamiento. A su vez, la 
movilidad electroforética de las moléculas anudadas depende del tipo de nudo y del 
número de cruces del mismo (Stasiak et al., 1996). 
 
 En 1976 James Wang y colaboradores fueron los primeros en observar nudos en 
moléculas de DNA circular de cadena sencilla del bacteriófago fd tratadas con una 
proteína de E.coli entonces llamada ω y que resultó ser la Topo I (Liu et al., 1976). Esta 
topoisomerasa crea nudos en DNA de doble cadena, siempre y cuando éste tenga una 
pequeña región de cadena sencilla (Brown and Cozzarelli, 1981; Dean and Cozzarelli, 
1985; Dean et al., 1985). Varios autores demostraron, con estudios in vitro, la formación 
de nudos en DNA de doble cadena por enzimas implicadas en procesos de recombinación, 
como la resolvasa Tn3 (Wasserman and Cozzarelli, 1985; Wasserman et al., 1985) y la 
integrasa Int del bacteriófago λ (Spengler et al., 1985).  
 
 En cuanto al anudamiento in vivo, la información sigue siendo escasa. Por un lado, 
se han observado nudos en el DNA de cadena doble de la cápside de algunos 
bacteriófagos (Liu et al., 1981a; Liu et al., 1981b). Por otro lado, se han observado RIs de 
plásmidos bacterianos anudados con horquillas de replicación detenidas. (Olavarrieta et 
al., 2002a; Olavarrieta et al., 2002c; Santamaria et al., 2000a; Santamaria et al., 2000b; 
Sogo et al., 1999; Viguera et al., 1996). La enzima responsable de anudar y desanudar en 





1.8. Métodos de análisis de moléculas de DNA con distintas formas topológicas 
 
 Uno de los primeros métodos para el análisis de moléculas de DNA con distintas 
formas topológicas fue la centrifugación en gradientes de densidad (Vinograd et al., 1965). 
Este método fue sustituido por la electroforesis en geles de agarosa por tratarse de una 
técnica más versátil que permite diferenciar moléculas superenrolladas, así como 
encadenadas y/o anudadas con distinto número de cruces (Shishido et al., 1989; Shishido 
et al., 1987; Stasiak et al., 1996; Sundin and Varshavsky, 1980, 1981; Vologodskii et al., 
1998). Para el estudio de moléculas individuales, las dos técnicas más usadas son la 
microscopía electrónica y la microscopía de fuerza atómica. En ambos casos, es 
importante engrosar el DNA con la proteína RecA para identificar las posiciones relativas 
de las moléculas en los cruces y determinar sus signos (Di Capua et al., 1982; Krasnow et 
al., 1983; Lopez et al., 2012; Sogo et al., 1999; Stasiak and Di Capua, 1982; Stasiak et al., 
1981; Yamaguchi et al., 2000). 
 




1.8.1. Electroforesis bidimensional en geles de agarosa 
 
 La electroforesis bidimensional en geles de agarosa fue utilizada originalmente 
para separar intermediarios de recombinación (RcIs) ramificados de moléculas lineales 
(Bell and Byers, 1983) y posteriormente fue adaptada para analizar RIs lineales (Brewer 
and Fangman, 1987). La electroforesis bidimensional en geles de agarosa es una de las 
herramientas más frecuentemente empleada en el mapeo de orígenes de replicación (Bach 
et al., 2003; Brewer and Fangman, 1987; Friedman and Brewer, 1995; Gahn and 
Schildkraut, 1989; Martin-Parras et al., 1991; Schvartzman et al., 1990; Vaughn et al., 
1990; Villwock and Aparicio, 2014), términos (Santamaria et al., 2000a; Santamaria et al., 
2000b; Zhu et al., 1992) y barreras para el progreso de las horquillas (Brewer and 
Fangman, 1988; Hernandez et al., 1993; Linskens and Huberman, 1988; Little et al., 1993; 
Wiesendanger et al., 1994). Además, permite resolver las distintas formas topológicas que 





al., 1990) y es la herramienta idónea para la identificación de moléculas de DNA lineales 
con una burbuja interna anudada (Santamaria et al., 2000b; Sogo et al., 1999; Viguera et 
al., 1996). La posibilidad de añadir un agente intercalante durante la primera y/o la 
segunda dimensión aumenta aún más su poder de resolución (Martin-Parras et al., 1998).  
  
 Esta técnica, que se realiza en dos etapas, se basa en que la movilidad 
electroforética de una molécula de DNA en un gel de agarosa depende no sólo del tamaño 
del fragmento analizado sino también de su forma, de la concentración de agarosa presente 
en el gel y de la fuerza del campo eléctrico al que se somete la molécula. La primera 
dimensión transcurre en condiciones de bajo voltaje y bajo porcentaje de agarosa en el gel 
separándose las moléculas, fundamentalmente, en función de su masa. La segunda 
dimensión transcurre en condiciones de alto voltaje y alto porcentaje de agarosa 
separándose las moléculas, principalmente, en función de su forma. De este modo, es 
posible analizar mezclas de poblaciones de moléculas con distintas masas y formas. 
 
 
1.8.1.1 Análisis de moléculas de DNA intactas 
 
 Las moléculas circulares de DNA adoptan distintas conformaciones in vivo. Se han 
caracterizado monómeros, multímeros y diferentes tipos de encadenamientos y 
anudamientos por distintos métodos (Dean et al., 1985; Shishido et al., 1989; Shishido et 
al., 1987; Sundin and Varshavsky, 1980, 1981). La electroforesis bidimensional permite el 
análisis e identificación simultánea de los topoisómeros de todas estas poblaciones (Lucas 
et al., 2001; Martin-Parras et al., 1998).  
  
 En una electroforesis bidimensional, las moléculas intactas de DNA generan los 
patrones que se representan en la Figura 4A. La señal que aparece en la parte inferior 
derecha corresponde a las formas superenrolladas de los monómeros que no están 
replicando en el momento en el que se detiene el cultivo, los CCCms (Martin-Parras et al., 
1998; Schvartzman et al., 1990). Cuando estas moléculas sufren roturas de cadena sencilla 
durante la extracción del DNA dan lugar a moléculas monoméricas relajadas, los OCms. 
Entre ambas señales los distintos topoisómeros de monómeros con distinto grado de 





multiméricas, partiendo de la señal de OCms se aprecia un segundo arco correspondiente a 
moléculas diméricas superenrolladas (Scds, en color azul) que presenta menor movilidad 
electroforética que el arco de Scms tanto en primera como en segunda dimensión. Si el 
material de DNA se trata con una endonucleasa de restricción de cadena sencilla, se 
revelan las moléculas anudadas: los monómeros anudados (Knms en color naranja) y los 
dímeros anudados (Knds en color magenta). Las tres poblaciones de moléculas 
monoméricas encadenadas (CatAs, CatBs y CatCs, en verde) dan lugar a tres arcos 
alrededor de los OCms. 
 
 
1.8.1.2 Análisis de moléculas de DNA digeridas 
 
 La electroforesis bidimensional también se utiliza para separar los RIs y el resto de 
moléculas de DNA ramificadas de las moléculas no replicadas. Añadiendo un agente 
intercalante, generalmente bromuro de etidio (EthBr), durante la segunda dimensión las 
moléculas de DNA pierden elasticidad y se vuelven más rígidas potenciando la influencia 
de su estructura tridimensional. En estas condiciones, las moléculas ramificadas tienen 
menor movilidad que las moléculas lineales de igual masa. 
 
 En una electroforesis bidimensional, las moléculas de DNA digeridas dan lugar a 
los patrones básicos que se muestran en la Figura 4B. Si el fragmento analizado no 
contiene un origen de replicación y, por tanto, es replicado por una horquilla que entra por 
un extremo, recorre el fragmento y sale por el otro extremo, adquiere la forma de Y. El 
patrón que generan el conjunto de fragmentos replicados de esta forma se denomina arco 
de Y simples (Figura 4B, en color verde). En la Figura 4B la señal 1,0x corresponde al 
fragmento de DNA lineal no replicado. El arco de Y simples parte de este punto y termina 
en el 2,0x, correspondiente a las moléculas completamente replicadas, situado también 
sobre el arco de lineales y cuya masa es el doble de la del fragmento no replicado. El 
punto de inflexión del arco de Y simple indica el sitio donde migran las moléculas que han 
sido replicadas al 50%, es decir 1,5 veces (1,5x) de su masa. Estas moléculas son las más 
complejas, con tres brazos iguales en longitud, por lo que su movilidad en segunda 






 Cuando el fragmento en estudio es replicado por dos horquillas que entran a la vez 
por los extremos y progresan a la misma velocidad y en direcciones opuestas, el encuentro 
de las mismas se produce en el centro del fragmento, obteniéndose la forma de una X. El 
patrón que se observa en las inmunodetecciones se denomina arco de Y dobles (Figura 4B, 
en color morado). Este patrón describe una línea recta inclinada que parte de la señal 1,0x 
y termina sobre el arco de recombinantes (cuyas características se describen más 
adelante).  
 
 Cuando el fragmento en estudio contiene un origen de replicación bidireccional 
que se encuentra situado en el centro del fragmento, el movimiento de las horquillas hacia 
ambos lados genera RIs con una burbuja interna cuyo tamaño aumenta a medida que el 
fragmento es replicado. El patrón que se observa en la inmunodetección es un arco de 
burbujas (Figura 4B, en color rojo), el cual tiene un origen en el 1,0x y nunca regresa al 
arco de lineales, con una inflexión característica hacia el final de la curva. Esto se debe a 
que cuando la masa de los RIs con una burbuja interna se aproxima al 2,0x su estructura se 
hace menos compleja lo que provoca un ligero aumento de su movilidad electroforética. 
En el caso de que el origen de replicación no se encuentre en el centro, el patrón esperado 
es mixto, burbuja e Y simples, y variará en función de la posición en la que se localice el 
origen.  
 
 Como ya se mencionó al principio del presente apartado, mediante geles 
bidimensionales podemos analizar, además de los RIs, las señales correspondientes a los 
RcIs. La señal correspondiente al arco de recombinantes (Figura 4B, en color azul) se 
observa como una línea recta ligeramente inclinada que parte de la señal del 2,0x situada 
sobre el arco de lineales. Está constituida por moléculas con una masa 2,0x que presentan 
distinta movilidad electroforética durante la segunda dimensión en función del sitio donde 
se haya producido la recombinación. El RcI que presenta menor movilidad (el más 
complejo) es aquel en el que la recombinación se ha producido en el centro de los dos 
fragmentos recombinantes. Esta molécula está formada por cuatro brazos de igual 
longitud. En cambio, el RcI que presenta más movilidad (el más sencillo) es aquél en el 
que la recombinación ha tenido lugar en uno de los extremos de los dos fragmentos (Bell 






 También se pueden detectar barreras para el progreso de las horquillas de 
replicación. La existencia de una barrera de replicación dentro del fragmento analizado 
implica la acumulación de un RI porcentualmente más representado que el resto en la 
población. Como consecuencia, la barrera se detecta como una señal puntual de mayor 




Figura 4. Esquemas de los patrones de hibridación generados por topoisómeros de moléculas 
circulares de DNA intactas (A) y por RIs lineales (B) al analizarlos por electroforesis bidimensional. 
A: En color negro se representan los monómeros superenrollados (Scms) y los lineales de monómeros y 
dímeros (Lms y Lds). En color azul se representan los dímeros superenrollados (Scds). En color verde se 
ilustran las tres poblaciones de moléculas encadenadas (CatAs, CatBs y CatCs). En color naranja se 
muestran los monómeros anudados (Knms) y en color magenta los dímeros anudados (Knds). B: En color 
rojo se muestra el arco de burbujas resultante cuando los fragmentos son replicados a partir de un origen 
bidireccional situado en posición central. En color verde se ilustra el arco de Y simples generado cuando el 
origen de replicación se encuentra fuera del fragmento analizado y éste es replicado por una horquilla que 
recorre el fragmento de un extremo al otro. En azul se representa el arco de Y dobles que tiene lugar cuando 
el fragmento es replicado por dos horquillas que entran simultáneamente por los dos extremos, progresan a 
la misma velocidad y se encuentran en el centro del fragmento. En color morado se representa el arco de 
recombinantes y en negro el arco formado por las moléculas lineales no replicadas de diferentes tamaños. 
 
 
1.9. Algunos problemas no resueltos de la topología del DNA 
 
 La electroforesis bidimensional en geles de agarosa es la única que permite la 





al., 1998). Con esta técnica son distinguibles moléculas superenrolladas, encadenadas y 
anudadas. Para moléculas CCCs los cambios graduales en su movilidad electroforética 
dependen de los cambios en su Lk. Para las moléculas encadenadas tipo CatAs, su 
movilidad es consecuencia de su encadenamiento (Ca). Para las moléculas anudadas, su 
movilidad electroforética depende de los diferentes tipos de nudos que presentan. Todavía 
no se ha profundizado en las condiciones de electroforesis bidimensional idóneas para la 
separación simultánea de estas tres familias de moléculas. 
 
 En procariotas, se producen cambios en el nivel de superenrollamiento como 
consecuencia del avance de la maquinaria de replicación. Que dichos cambios afecten 
tanto a la región no replicada como a la ya replicada depende de si las horquillas pueden 
girar o no in vivo. Este aspecto de la topología sigue actualmente, sujeto a debate. 
 
 En eucariotas, los YACs lineales de pequeño tamaño aparecen como una única 
banda cuando se separan por electroforesis (Szostak and Blackburn, 1982). La causa es 
que no albergan superenrollamiento. Por un lado, se ha demostrado que la tensión 
helicoidal en el DNA puede disiparse a través de los telómeros in vivo indicando que los 
telómeros son estructuras topológicamente abiertas (Joshi et al., 2010). Por otro lado, el 
estrés torsional que se produce durante la replicación es dependiente del tamaño del 
cromosoma (Kegel et al., 2011). Por lo tanto, aunque las topoisomerasas son esenciales 
durante la replicación y transcripción del DNA (Brill and Sternglanz, 1988), es posible 
que los minicromosomas lineales no necesiten topoisomerasas para replicar ni segregar.  
 
 Estos son algunos de los problemas que nos hemos propuesto resolver en la 
presente Tesis Doctoral. Para ello, en el caso de moléculas con complejidad diferente, 
utilizaremos topoisómeros de la misma masa molecular pero que difieren en el tipo de sus 
cruces; presentan superenrollamiento, encadenamiento o anudamiento. Para identificar el 
papel del voltaje y la concentración de agarosa en la movilidad electroforética de estas tres 
familias de topoisómeros variaremos las condiciones de la segunda dimensión de las 
electroforesis. De esta forma, podremos establecer cuáles son las condiciones óptimas para 






 En el caso de procariotas, decidimos estudiar la topología de los RIs utilizando 
plásmidos de replicación autónoma derivados de pBR322 en los que las horquillas se 
detienen en un sitio concreto. En estos plásmidos, la replicación se inicia en el origen 
unidireccional ColE1 y la horquilla se detiene debido a la presencia de una secuencia 
terminadora de la replicación Ter de E. coli, TerE en nuestro caso, en la orientación 
adecuada. La proteína Tus (de Terminator utilization substance) se une a las secuencias 
Ter en forma monomérica y los complejos Ter-Tus actúan como barreras polares para el 
progreso de las horquillas de replicación (Hill, 1992; Kobayashi et al., 1989). Así pues, en 
las células se acumulan plásmidos parcialmente replicados. Además, utilizamos dos 
estirpes de E. coli para crecer y aislar nuestros plásmidos, una de ellas silvestre (DH5αF´) 
y otra que tiene una mutación termosensible para la Topo IV (parE10), de forma que esta 
enzima se inhibe al crecer las bacterias a la temperatura restrictiva. Para conocer las 
propiedades topológicas de los plásmidos e indagar sobre si las horquillas pueden o no 
girar in vivo permitiendo la formación de pre-encadenados conforme avanza la 
replicación, utilizamos la electroforesis bidimensional en geles de agarosa con o sin 
cloroquina (Chl). La Chl es un agente intercalante, una molécula de pequeño tamaño que 
se intercala entre las dos cadenas de la doble hélice del DNA, provocando un 
desenrollamiento parcial de las dos hebras de la molécula en el sitio que se intercala. De 
esta forma, se consigue mejorar la resolución de los topoisómeros de una población con 
alta densidad de superenrollamiento. 
 
 En cuanto a eucariotas, para analizar la replicación y segregación de YACs, 
empleamos como modelo dos minicromosomas derivados de pRS316 en S. cerevisiae: 
uno en forma circular y otro en forma lineal. Los minicromosomas son moléculas 
extracromosómicas de DNA circular de pequeño tamaño que se comportan como el DNA 
cromosómico, tanto a nivel físico (empaquetamiento nucleosomal y unión de cohesinas), 
bioquímico (interacción con proteínas reguladoras) y biológico (procesos metabólicos 
tales como replicación, transcripción, reparación y recombinación). Estas características 
hacen que los minicromosomas se utilicen muy a menudo como modelos para el estudio 
de procesos complejos. Además, empleando una estirpe de S. cerevisiae con un sistema 
degrón inducible por temperatura (Dohmen et al., 1994) podremos analizar las 






















































1. Determinar el papel del voltaje y la concentración de agarosa en la movilidad 
electroforética de topoisómeros superenrollados, encadenados y anudados de igual masa. 
 
2. Optimizar la separación de poblaciones de topoisómeros de DNA que difieren en su 
grado de superenrollamiento, encadenamiento y anudamiento. 
 
3. Identificar posibles diferencias en la topología de los RIs de plásmidos bacterianos de 
replicación autónoma con las horquillas detenidas en distintos puntos y aislados de células 
de E. coli con la Topo IV activa (estirpe DH5αF′) e inactiva (estirpe parE10).  
 
5. Construir cromosomas artificiales de levaduras (YACs) de pequeño tamaño con 
estructura circular y lineal. 
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3.1. Material biológico  
 
Las estirpes de E. coli utilizadas fueron: 
 




) supE44 thi-1 - recA1 gyrA96 (Nalr) relA1 
deoR Δ(lacZYA-argF)-U169 80dlacZΔM15. Cedida por el Dr. Santiago Rodríguez de 
Córdoba.  
 
parE10: W3110 F- excepto [parE10 recA-]. Cedida por el Dr. Ian Grainge (Kato 
et al., 1990). 
 
LZ38: F‐λ (P80 red114 xis‐l cl857) zei-723::Tn10 parCK84 , kanR. Cedida por la Dra. 
Lynn Zechiedrich (Zechiedrich et al., 1997). 
 
Para el estudio del papel de la Topo 2 la estirpe de S. cerevisiae utilizada fue la 
Y1818 ó top2-td. Esta estirpe, que proviene de la YST114, está modificada para usarla con 
el degrón inducible por temperatura (Diffley, 2004; Dohmen et al., 1994; Tanaka and 
Diffley, 2002). Estas estirpes fueron cedidas por Jonathan Baxter. El genotipo se detalla a 
continuación: 
 
W303-1a: MATa ade2-1 ura 3-1 his3-11 trp1-1 leu2-3 can1-100 
 
YST114: W303-1a ubr1Δ::GAL1, 10p-Myc-UBR1::HIS3 leu2::pCM244 x3 
             
Y1818 (top2-td): YST114 kanMX-tTA-tetO2-UB-DHFRts-myc-top2 
 
 
3.2. Medios de cultivo 
 
 
3.2.1. Medios y cultivo de E. coli 
 
Los cultivos en medio líquido de las estirpes bacterianas utilizadas se realizaron en 
LB (triptona 1%, extracto de levadura 0,5% y cloruro sódico 1%, pH 7,5) con agitación 




orbital (250 rpm) a 30 ºC en el caso de células parE y a 37 ºC en el caso de células 
DH5αF′ y LZ38. Para la selección de transformantes se utilizó ampicilina a una 
concentración de 75 µg/ml.  
 
La inhibición de la Topo IV en las estirpes parE10 (con mutación termosensible en 
el gen parE) se realizó creciendo el cultivo a la temperatura permisiva (30 ºC) hasta 
alcanzar la fase exponencial e incubándolo después a la temperatura restrictiva (43 ºC) 
durante 1 hora y con agitación orbital (250 rpm).  
 
Para inhibir la DNA girasa y la Topo IV in vivo se crecieron los cultivos hasta que 
alcanzaron la fase exponencial y, a continuación, se añadió norfloxacina a una 
concentración de 15 ó 150 µM y se incubaron durante 15-30 minutos con agitación orbital 
(250 rpm). 
 
La densidad celular en los cultivos se determinó midiendo la densidad óptica en un 
espectrofotómetro a 600 nm (OD600) frente a un blanco que contenía medio LB sin células 
bacterianas. 
 
Los cultivos en medio sólido se realizaron en placa de Petri de 9 cm de diámetro 
con medio LB al que se le añadió agar (Pronadisa) al 2%. Las placas se incubaron 
invertidas en estufa a 30 ºC ó 37 ºC de 16 a 18 horas. 
 
Todas las estirpes bacterianas se conservaron diluidas al 50% en una solución de 
glicerol (glicerol 65%, MgSO4 0,1 M, Tris-HCl 0,025 M, pH 8,0) a -20 ºC y a -80 ºC.  
 
 
3.2.2. Medios y cultivo de S. cerevisiae 
 
Los cultivos en medio líquido se crecieron en agitación orbital (250 rpm) a 25 ºC. 
Para crecer las células sin transformar y para sincronizarlas cuando sí portaban los 
minicromosomas se utizó el medio completo YPAR (extracto de levadura 1%, 
bactopectona 2%, adenina 60 mg/ml, rafinosa 2%, pH 5,6). Para la selección de la 
auxotrofía de las células transformadas con los minicrosomas se usó un medio selectivo 





): bases nitrogenadas de levaduras sin aminoácidos 0,7%, mezcla de 
aminoácidos a excepción de uracilo, rafinosa 2%, pH 4,5.  
 
Los cultivos en medio sólido se realizaron en placas de Petri de 9 cm de diámetro 
con el medio correspondiente al que se le añadió agar (Pronadisa) al 2%. Las placas se 
incubaron invertidas entre 2 y 4 días en una estufa a 25 ºC. 
 
 
3.2.1.1. Sincronización de los cultivos de S. cerevisiae 
 
La sincronización de los cultivos en crecimiento exponencial se llevó a cabo de 
acuerdo al protocolo descrito por Breeden (Breeden, 1997) incluyendo algunas 
modificaciones. 
 
 Las células de la estirpe de S. cerevisiae top2-td son haploides del tipo sexual a y, 
por tanto, con una respuesta normal a la feromona -factor (Trp-His-Trp-Leu-Gln-Leu-
Lys-Pro-Gly-Gln-Pro-Met-Tyr) que provoca una parada en la fase G1 del ciclo celular. En 
las células, esta parada en G1 provoca una morfología de tipo shmoo (células sin gema, 
alargadas y con el núcleo también alargado), detectable por microscopía óptica (Pruyne 
and Bretscher, 2000). 
 
Para la sincronización del cultivo, las células de la estirpe top2-td se crecieron en 
medio selectivo Ura
-
 y rafinosa 2% para mantener la selección del minicrosoma, en 
agitación orbital (250 rpm) a 25 ºC. Seguidamente, las células se diluyeron en medio 
completo YPAR y se dejaron crecer hasta alcanzar la fase exponencial (aproximadamente 
1x10
7
 células/ml). En este punto, las células se detuvieron en fase G1 añadiendo α-factor 
(síntesis en el servicio de Química de proteínas en el Centro de Investigaciones Biológicas 
(CIB-CSIC)) al cultivo a una concentración final de 10 µg/ml. Tras 150-180 minutos de 
incubación, se comprobó en el microscopio óptico que más del 90% de las células 
presentaban morfología shmoo, característica del bloqueo en G1 provocado por α-factor. 
Las células se liberaron del bloqueo con 4 lavados con medio de cultivo completo YPAR 
(centrifugando 2 minutos a 4.000 rpm) y se colocaron en un matraz para su crecimiento. 
Las células se recogieron, aproximadamente 1x10
9
 células/pellet, a los 40 y 80 minutos 




(tomando el tiempo 0 como el momento del primer lavado) añadiendo azida sódica al 
0,1% y centrifugando a 4.000 rpm durante 5 minutos a 4º C. Finalmente, se realizaron dos 
lavados con agua destilada estéril fría centrifugando en las mismas condiciones.  
 
Para la inhibición de la Topo 2 en los cultivos de S. cerevisiae, se comenzó 
creciendo el cultivo de la misma forma que para la sincronización hasta la adición del α-
factor. Después de 100-120 minutos desde que se añadió α-factor se comprobó en el 
microscopio óptico que más del 50% de las células presentaban morfología shmoo. A 
continuación, se añadió galactosa 2% para expresar la ubiquitina ligasa, la cual ubiquitina 
a la Topo 2 fusionada con el degrón. A los 30-45 minutos se confirmó que, al menos, el 
90% de las células presentaban morfología shmoo y se añadió doxiciclina (Sigma) a una 
concentración final de 50 µg/ml para reprimir el promotor del gen Topo 2. A los 30 
minutos, se pasó el cultivo a la temperatura restrictiva de 37 ºC durante 1 hora y media 
para inducir el degrón, de forma que la Topo 2 se ubiquitina y es degradada por el 
proteosoma. Tras ese tiempo, las células se liberaron del bloqueo lavándolas cuatro veces 
con medio de cultivo completo YPAR con galactosa y doxiciclina atemperado a                          
37 ºC (centrifugando 2 minutos a 4.000 rpm). Se recogieron aproximadamente 1x10
9 
células/pellet en el minuto 40 y 80 (tomando el tiempo 0 como el momento del primer 
lavado) añadiendo azida sódica al 0,1% y centrifugando a 4.000 rpm, durante 5 minutos a 
4 ºC. Finalmente, se lavaron los pellets con agua destilada estéril fría centrifugando en las 
mismas condiciones. Además, se recogieron alícuotas de 500 L de cultivo cada 20 
minutos para su posterior análisis mediante citometría de flujo.  
 
 
3.3. Preparación de células de S. cerevisiae para su análisis mediante citometría de 
flujo 
 
Las muestras se recogieron y procesaron siguiendo el protocolo de Labib y 
colaboradores (Labib et al., 1999) con algunas modificaciones. 
 
Se tomaron alícuotas de 10
7
 células, se centrifugaron, se fijaron en 1 ml de etanol 
al 70% y se guardaron a 4 ºC. Posteriormente, 200 µl de las células fijadas se lavaron 2 
veces con tampón citrato sódico 50 mM para su rehidratación. Se resuspendieron en 500 
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µl de tampón citrato sódico 50 mM con RNAsa (Sigma) 200 µg/ml y se incubaron a 37 ºC 
durante 2 horas. Tras este tratamiento, se añadió un volumen de tampón citrato sódico 50 
mM con SYTOX®Green (Molecular Probes) a una concentración de 0,2 µM, quedando 
éste a una concentración final de 0,1 µM. Las muestras se sonicaron durante 15 segundos 
a una potencia del 35% y se analizaron en el servicio de Citometría de flujo del CIB-CSIC 




3.4. Plásmidos y minicromosomas 
 
pBR18 (4383 pb): es un derivado de pBR322 (Bolivar et al., 1977) en donde el 
promotor del gen de resistencia a tetraciclina fue sustituido por la región polylinker de 
pUC18 (Santamaria et al., 2000a). Este plásmido, en su forma monomérica (4383 pb) y 
dimérica (8766 pb), se ilustra en la Figura 5 y fue utilizado para estudiar la movilidad 





Figura 5. Mapas del plásmido pBR18. Sobre los mapas se indica la posición y orientación del origen 
unidireccional de replicación ColE1 (en color verde), y del gen que confiere resistencia a ampicilina (en 
color azul). El sitio de corte de la enzima de restricción de cadena sencilla Nb.BsmI aparece señalado en el 








 pBR-TerE@StyI (4385 pb): es un derivado de pBR322-TerE@StyI (Olavarrieta 
et al., 2002a) construido por V. López y M.L. Martínez-Robles (Lopez et al., 2012). 
Contiene la secuencia terminadora de la replicación TerE del cromosoma de E. coli entre 
los sitios StyI y AvaI de pBR322, en la orientación adecuada para bloquear el progreso de 
las horquillas de replicación que se inician en el origen unidireccional ColE1 del plásmido 
(Figura 6A). Esta estrategia permite obtener un número significativo de RIs con la 
horquilla de replicación detenida en la secuencia TerE, cuando ha alcanzado el 26% de su 
replicación. De este modo los RIs acumulados contienen una burbuja interna y su masa es 




Figura 6. Mapa del plásmido pBR-TerE@StyI. A: Mapa del plásmido en donde se indica la posición y 
orientación del origen ColE1 (en color verde), del terminador polar de la replicación TerE (en color rojo) y 
de los genes que confieren resistencia a ampicilina (flecha azul a la izquierda) y tetraciclina (flecha azul a la 
derecha). El sitio de corte de la enzima de restricción AlwNI aparece señalado sobre el mapa. B y C: 
Esquema del RI que se acumula cuando la horquilla de replicación se detiene al llegar a la secuencia TerE 
representado en estado relajado (B) y con un ΔLK = - 4 (C). La doble hélice parental se representa en azul y 
verde y las cadenas nacientes en rojo. 
 
 
 pBR-TerE@AatII (4449 pb): es un derivado de pBR322-TerE@AatII 
(Olavarrieta et al., 2002a) construido por V. López y M.L. Martínez-Robles (Lopez et al., 
2012). Contiene la secuencia terminadora de la replicación TerE en el sitio AatII de 
pBR322 (Figura 7A). Debido a la posición del terminador respecto al origen, en este 
plásmido se acumulan RIs con la horquilla detenida cuando ha alcanzado el 60% de su 
replicación. Por tanto, los RIs acumulados contienen una burbuja interna y su masa es 1,60 
veces la masa del plásmido no replicado (Figura 7B y C).  
 






Figura 7. Mapa del plásmido pBR-TerE@AatII. A: Mapa del plásmido sobre el que se indica la posición 
y orientación del origen ColE1 (en color verde), del terminador polar de la replicación TerE (en color rojo) y 
de los genes que confieren resistencia a ampicilina (flecha azul a la izquierda) y tetraciclina (flecha azul a la 
derecha). El sitio de corte de la enzima de restricción AlwNI aparece señalado sobre el mapa. B y C: 
Esquema del RI que se acumula cuando la horquilla de replicación se detiene al llegar a la secuencia TerE 
representado en estado relajado (B) y con un ΔLK = - 4 (C). La doble hélice parental se representa en azul y 




 pBR-TerE@DraI (4433 pb): es un derivado de pBR322-TerE@DraI (Olavarrieta 
et al., 2002a) construido por V. López y M.L. Martínez-Robles (Lopez et al., 2012). 
Contiene la secuencia terminadora de la replicación TerE en la orientación adecuada para 
bloquear el progreso de las horquillas de replicación que se inician en el origen 
unidireccional ColE1 del plásmido (Figura 8A). En este plásmido la horquilla se detiene 
cuando los RIs han alcanzado un 80% de su replicación; de manera que dichos RIs 
contienen una burbuja interna y su masa es 1,80 veces la masa del plásmido no replicado, 





















Figura 8. Mapa del plásmido pBR-TerE@DraI. A: Mapa del plásmido en el que se indica la posición y 
orientación del origen ColE1 (en color verde), del terminador polar de la replicación TerE (en color rojo) y 
de los genes que confieren resistencia a ampicilina (flecha azul a la izquierda) y tetraciclina (flecha azul a la 
derecha). El sitio de corte de la enzima de restricción AlwNI aparece señalado sobre el mapa. B y C: 
Esquema del RI que se acumula cuando la horquilla de replicación se detiene al llegar a la secuencia TerE 
representado en estado relajado (B) y con un ΔLK = - 4 (C). La doble hélice parental se representa en azul y 
verde y las cadenas nacientes en rojo. 
 
 
 Estos plásmidos con la secuencia de replicación TerE situada a diferentes 
distancias del origen ColE1 se utilizaron para transformar las estirpes DH5αF′ y parE10 de 
E. coli que cultivamos en presencia de ampicilina. De esos cultivos en crecimiento 




Minicromosoma pRS316 (4887 pb): es un plásmido replicativo de levadura 
derivado del plásmido integrativo pRS306 al que se le han añadido la secuencia 
centromérica CEN6 y el origen de replicación ARS4 (Autonomous Replication Sequence) 
para su estabilidad mitótica en S. cerevisiae (Sikorski and Hieter, 1989). En el sitio NdeI 
posee un inserto de 1112 pb que contiene el gen URA3 (Figura 9). 
 





Figura 9. Mapa del minicromosoma pRS316. Esquema representativo en el que se detallan los elementos 
más importantes. En el interior se indican las posiciones y orientaciones de la secuencia de replicación 
autónoma (ARS4, en color verde) que funciona como origen para la replicación en levaduras, el centrómero 
(CEN6, en color magenta) que permite la segregación del plásmido durante la división celular de las 
levaduras, el origen de replicación en E. coli (ColE1 Ori, en color negro), el gen que confiere resistencia a 
ampicilina (Amp
R
, color negro), el gen URA3 (en color azul), el gen LacZ (en color naranja) y el origen F1 
(en color morado). En el exterior se indican los sitios de reconocimiento de las enzimas de restricción KpnI, 
NdeI y SalI. 
 
 
Minicromosoma pRSF1MEM (5854 pb): es un derivado de pRS316 (Figura 9). 
Se añadieron dos secuencias del fago λ (Thermo Scientific) de 499 y 463 pb clonadas, 
respectivamente, entre los sitios SalI y KpnI de pRS316 para ser utilizadas como sondas 
(sonda L1 y L2). La sonda L1 se obtuvo mediante digestión enzimática del DNA del fago 
λ con la enzima SalI y se extrajo de un gel de agarosa con QIAquick Gel Extraction Kit 
(Qiagen). La sonda L2 se obtuvo por PCR con oligonucleótidos a los que se les añadió 
colas con el sitio de reconocimiento de la enzima KpnI protegido por un triplete de Cs 
(Tabla 1). El producto de PCR se purificó con QIAquick PCR Purification Kit (Qiagen).  
 





















Figura 10. Mapa del minicromosoma pRSF1MEM. Esquema representativo en el que se detallan los 
elementos más importantes. En el interior se indican las posiciones y orientaciones de la secuencia de 
replicación autónoma (ARS4, en color verde) que funciona como origen para la replicación en levaduras, el 
centrómero (CEN6, en color magenta) que permite la segregación del plásmido durante la división celular de 
las levaduras, el origen de replicación en E. coli (ColE1 Ori, en color negro), el gen que confiere resistencia 
a ampicilina (Amp
R
, color negro), el gen URA3 (en color azul), el gen LacZ (en color naranja), el origen F1 
(en color morado) y las dos secuencias derivadas del fago λ (L1 y L2, en color amarillo). En el exterior se 
indican los sitios de reconocimiento de las enzimas de restricción NsiI y XhoI. 
 
 
En ambas ligaciones el vector se desfosforiló en el extremo 5’ con fosfatasa 
alcalina (Roche). Las reacciones de ligación se realizaron con una relación molar 
vector:inserto de 1:3 en presencia de 10 unidades de T4 DNA ligasa (Roche). Después de 
16 horas de incubación a 4 ºC se transformaron las células de la estirpe DH5αF′ de E. coli 
con la totalidad de la reacción. 
 
 
 Minicromosoma pRSMEM (4788 pb): derivado de pRSF1MEM (Figura 10). Se 
eliminó el origen F1 y el gen LacZ de pRSF1MEM mediante digestión enzimática con la 
enzima NsiI, perdiéndose parte de la secuencia de la sonda L1, la cual pasó a tener 273 pb. 
Después de la digestión se procedió a extraer en gel de agarosa con QIAquick Gel 
Extraction Kit (Qiagen). Se ligaron los extremos del vector en un volumen pequeño (20 
µl) para favorecer la ligación intramolecular. La reacción se llevó a cabo durante 16 horas 
a 4 ºC y se transformaron las células de la estirpe DH5αF′ de E. coli con la totalidad de la 
reacción (Figura 11). 
 






Figura 11. Mapa del minicromosoma pRSMEM. Esquema representativo en el que se detallan los 
elementos más importantes. En el interior se indican las posiciones y orientaciones de la secuencia de 
replicación autónoma (ARS4, en color verde) que funciona como origen para la replicación en levaduras, el 
centrómero (CEN6, en color magenta) que permite la segregación del plásmido durante la división celular de 
las levaduras, el origen de replicación en E. coli (ColE1 Ori, en color negro), el gen que confiere resistencia 
a ampicilina (Amp
R
, color negro), el gen URA3, (en color azul), y las dos secuencias del fago λ (L1 y L2, en 




Minicromosoma circular pYAC_MEM (7966 pb): es un derivado de pRSMEM 
(Figura 11). En pRSMEM se clonó, en el sitio XhoI, un fragmento de 3178 pb que 
contenía las secuencias teloméricas (TEL) de Tetrahymena thermophila (Shampay and 
Blackburn, 1989) separadas por una secuencia superior a 1 kb que contenía el gen de 
histidina (HIS3). Dicho fragmento se obtuvo mediante digestión enzimática con la enzima 
XhoI del cromosoma circular pYAC-RC (Marchuk and Collins, 1988). A continuación, se 
ligaron vector e inserto en una relación molar de 1:5 con 10 unidades de T4 DNA ligasa. 
La reacción se llevó a cabo durante 16 horas a 4 ºC y se transformaron las células de la 
estirpe DH5αF′ de E. coli con la totalidad de la reacción (Figura 12). 
 






Figura 12. Mapa del minicromosoma pYAC_MEM. Esquema representativo en el que se detallan los 
elementos más importantes. En el interior se indican las posiciones y orientaciones de la secuencia de 
replicación autónoma (ARS4, en color verde) que funciona como origen para la replicación en levaduras, el 
centrómero (CEN6, en color magenta) que permite la segregación del plásmido durante la división celular de 
las levaduras, el origen de replicación en E. coli (ColE1 Ori, en color negro), el gen que confiere resistencia 
a ampicilina (Amp
R
, color negro), los genes URA3 e HIS3 (en color azul), las dos secuencias teloméricas de 
Tetrahymena thermophila (en color magenta y morado) y las dos secuencias del fago λ (L1 y L2, en color 
amarillo). En el exterior se indican los sitios de reconocimiento de las enzimas de restricción BamHI, 




Minicromosoma lineal YAC_MEM (6198pb): es un derivado de pYAC_MEM 
(Figura 12). pYAC_MEM se linearizó mediante digestión con la enzima de restricción 





Figura 13. Mapa del minicromosoma YAC_MEM. Esquema representativo en el que se detallan los 
elementos más importantes. En la parte inferior se indican las posiciones y orientaciones de la secuencia de 
replicación autónoma (ARS4, en color verde) que funciona como origen para la replicación en levaduras, el 
centrómero (CEN6, en color magenta) que permite la segregación del plásmido durante la división celular de 
las levaduras, el origen de replicación en E. coli (ColE1 Ori, en color negro), el gen que confiere resistencia 
a ampicilina (Amp
R
, color negro), el gen URA3 (en color azul), las dos secuencias teloméricas de 
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Minicromosoma circular pYAC_MEM_RFB+ (8908 pb): es un derivado de 
pBB6-RFB+ (Benguria et al., 2003; Brewer et al., 1992). pBB6-RFB+ se digirió con la 
enzima de restricción EcoRI para aislar el fragmento que contiene la barrera para la 
horquilla de replicación (RFB = Replication Fork Barrier). A continuación, este 
fragmento se insertó en el sitio SalI del cromosoma circular pYAC_MEM (Figura 12). El 





Figura 14. Mapa del minicromosoma pYAC_MEM_RBF+. Esquema representativo en el que se detallan 
los elementos más importantes. En el interior se indican las posiciones y orientaciones de la secuencia de 
replicación autónoma (ARS4, en color verde) que funciona como origen para la replicación en levaduras, el 
centrómero (CEN6, en color magenta) que permite la segregación del plásmido durante la división celular de 
las levaduras, el origen de replicación en E. coli (ColE1 Ori, en color negro), el gen que confiere resistencia 
a ampicilina (Amp
R
, color negro), los genes URA3 e HIS3 (en color azul), las dos secuencias teloméricas de 
Tetrahymena thermophila (en color magenta y morado), las dos secuencias del fago λ (L1 y L2, en color 
amarillo) y la secuencia conteniendo la RFB (en color rojo). En el exterior se indican los sitios de 












Minicromosoma lineal YAC_MEM_RFB+ (7140 pb): derivado de 
pYAC_MEM_RFB+ (Figura 14), el cual se linearizó mediante digestión con la enzima de 





Figura 15. Mapa del minicromosoma YAC_MEM_RFB+. Esquema representativo en el que se detallan 
los elementos más importantes. En la parte inferior se indican las posiciones y orientaciones de la secuencia 
de replicación autónoma (ARS4, en color verde) que funciona como origen para la replicación en levaduras, 
el centrómero (CEN6, en color magenta) que permite la segregación del plásmido durante la división celular 
de las levaduras, el origen de replicación en E. coli (ColE1 Ori, en color negro), el gen que confiere 
resistencia a ampicilina (Amp
R
, color negro), el gen URA3 (en color azul), , las dos secuencias teloméricas 
de Tetrahymena thermophila (en color magenta y morado), las dos secuencias del fago λ (L1 y L2, en color 
amarillo) y la secuencia conteniendo la RFB (en color rojo). 
 
 
Todos los miniscromosomas se construyeron en E. coli y pYACMEM, YACMEM, 
pYAC_MEM_RBF+ y YAC_MEM_RFB+ (Figuras 12, 13, 14 y 15, respectivamente) se 




3.5. Transformación de E. coli 
 
La preparación de células de E. coli competentes y su posterior transformación se 




3.6. Transformación de S. cerevisiae 
 
La transformación de células de S. cerevisiae se realizó según el método de acetato 
de litio descrito por Ito y colaboradores (Ito et al., 1983). 
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3.7. Estudio de la estabilidad mitótica 
 
El estudio de la estabilidad mitótica de los minicromosomas se realizó según el 
protocolo descrito por Panzeri (Panzeri and Philippsen, 1982). En primer lugar, las células 
con los minicromosomas se crecieron en placa con medio selectivo sin uracilo (Ura
-
). A 
continuación, se seleccionaron varias colonias y se cambiaron a medio líquido, de nuevo 
Ura
-
. Posteriormente, se pasaron a medio completo YPAR y después de 17 generaciones 
entre 1-200 células (previamente diluidas a 1 célula/µl) se sembraron en placas del mismo 
medio completo YPAR. Finalmente, el porcentaje de colonias Ura
+
 se determinó haciendo 





3.8. Extracción del DNA 
 
3.8.1. Extracción de DNA plasmídico de E. coli 
 
3.8.1.1. Extracción total 
 
La extracción a pequeña escala de DNA plasmídico de E. coli se realizó mediante 
el Nucleo Spin Plasmid Kit (Macherey-Nagel). Para la extracción a gran escala empleamos 
JETstar Plasmid Purification MAXI Kit (Genome). 
 
 
3.8.1.2. Extracción de formas replicativas 
 
La extracción de DNA plasmídico enriquecido en RIs se realizó a partir de cultivos 
de E. coli en crecimiento exponencial siguiendo el método descrito por Viguera y 









3.8.2. Extracción de DNA plasmídico de S. cerevisiae 
 
3.8.2.1. Extracción total  
 
Para la extracción rápida de DNA total de la estirpe top2-td de S. cerevisiae y su 
posterior análisis por Southern blot se utilizó el método desarrollado por Hoffman y 
colaboradores (Hoffman and Winston, 1987) introduciendo algunas modificaciones. 
 
Se inocularon las colonias de las que se querían extraer los plásmidos en el medio 
selectivo apropiado y se recogieron por centrifugación (3.000 rpm durante 5 minutos a 
temperatura ambiente) 10-15 ml del cultivo saturado (1,5x10
8
 células/ml). Se lavaron las 
células con 0,5 ml de agua destilada estéril y se volvió a centrifugar en las mismas 
condiciones. A continuación, se desechó el sobrenadante y las células se resuspendieron 
en 200 µl de tampón de rotura (Triton X-100 2%, SDS 1%, NaCl 100 mM, Tris-HCl 10 
mM pH 8,0 y EDTA 1 mM pH 8,0). Se añadieron 200 µl de PCIA 25:24:1 (fenol: 
cloroformo: alcohol isoamílico) y 0,3 g de esferas de vidrio (0,5 mm de diámetro, 
Biospec). La mezcla se agitó en vórtex a máxima velocidad durante 2 minutos a 4 ºC (4 
períodos de 30 segundos con intervalos de 30 segundos en hielo). Seguidamente, se 
mezcló la emulsión con 200 µl de TEN100 (NaCl 100 mM, Tris-HCl 10 mM pH 8,0 y 
EDTA 1 mM pH 8,0) y se centrifugó en una microcentrífuga a máxima velocidad durante 
5 minutos a temperatura ambiente. Se transfirió la fase acuosa a un nuevo tubo y se 
añadieron otros 200 µl de tampón de rotura. Se volvió a repetir el proceso de rotura con 
vórtex, a excepción de que no se añadió TEN100. Para eliminar las proteínas se fenolizó 
añadiendo un volumen de PCIA 25:24:1 igual al obtenido al juntar las fases acuosas. 
Finalmente, se añadió un volumen de CIA 24:1. Posteriormente, se precipitó el DNA con 
1 ml de etanol frío al 100%, se centrifugó a 14.500 rpm durante 30 minutos a 4 ºC y se 
resuspendió en 30 µl de agua destilada estéril. El volumen correspondiente a 5x10
9
 células 
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3.8.2.2. Extracción de formas replicativas 
 
El protocolo utilizado para la extracción de formas replicativas de DNA en S. 
cerevisiae está basado en el descrito por Huberman y colaboradores (Huberman et al., 
1987) con algunas modificaciones. 
 
Los cultivos de las estirpes a estudiar se crecieron hasta una concentración de 
1x10
9
 células/ml y se detuvieron con azida sódica al 0.1%. Las células se recogieron por 
centrifugación a 3.000 rpm durante 2 minutos a temperatura ambiente y se lavaron 2 veces 
con agua estéril fría centrifugando a 3.000 rpm durante 15 minutos a 4 ºC. A continuación, 
las células se resuspendieron en solución de NIB frío (Nuclear isolation buffer; glicerol 
17%, MOPS 50 mM, acetato de potasio 150 mM, cloruro de magnesio 2 mM, espermidina 
500 µM y espermina 150 µM, pH 7,2). La rotura mecánica de la pared celular se realizó 
en cámara fría añadiendo a las células en suspensión un volumen igual de esferas de vidrio 
(0.5 mm de diámetro, Biospec) y alternando períodos de 30 segundos en vórtex a máxima 
velocidad y de reposo en hielo. Se comprobó la rotura de la pared celular con un 
microscopio óptico. Cuando, aproximadamente, un 90% de las células presentaban su 
pared rota, se dejaron depositar las esferas en el fondo del tubo por gravedad y se recogió 
el sobrenadante con los protoplastos. Las esferas de vidrio se lavaron 2 veces más con dos 
volúmenes de NIB frío. Estos lavados se juntaron al sobrenadante original y los 
protoplastos se recogieron por centrifugación a 8.000 rpm durante 10 minutos a 4 ºC. 
Seguidamente se lisaron las células incubándolas durante 1 hora a 37 ºC en 500 µl de 
TEN50-50-100 (Tris-HCl 50 mM, EDTA 50 mM, NaCl 100 mM, pH 8,0) conteniendo 
Sarkosyl NL-30 (Sigma) al 1,5% y proteinasa K (Palladino et al.) a 300 µg/ml. Después de 
la incubación se centrifugó a 5.000 rpm durante 5 minutos a 4 ºC y se recogió el 
sobrenadante. Para la eliminación de las proteínas se trató con un volumen de PCIA 
25:24:1 varias veces (hasta que desapareció la interfase de color blanquecino) y una vez 
con CIA 24:1. El DNA se precipitó con 2,5 volúmenes de etanol 100% frío durante al 
menos 16 horas a -20 ºC. Se centrifugó a 9.000 rpm durante 1 hora a 4 ºC. Se lavó con 
etanol 70% frío y se centrifugó en las mismas condiciones 30 minutos. Finalmente, se dejó 
secar al pellet y se resuspendió a una concentración final de 3x10
7
 células/µl en agua 
destilada estéril durante, al menos, 16 horas a 4 ºC. 
 




3.9. Digestiones enzimáticas 
 
3.9.1. Digestiones enzimáticas con endonucleasas de restricción de cadena sencilla 
 
Las digestiones totales de las formas replicativas de DNA de los minicromosomas 
circulares y lineales en S. cerevisiae se realizaron con la endonucleasa de restricción de 
cadena sencilla Nt.Bpu10I (Thermo Scientific) durante 1 hora a 37 ºC. Las digestiones 
totales de las formas replicativas de DNA del plásmido pBR18 se realizaron con la enzima 
Nb.BsmI (New England Biolabs) durante 2 horas a 50 ºC.  
 
 
3.9.2. Digestiones enzimáticas con endonucleasas de restricción de doble cadena 
 
Las digestiones totales con las enzimas de restricción AlwNI, BamHI, EcoRV, 
KpnI, Nsil, PvuI, PvuII, SalI, SwaI y XhoI (New England Biolabs) se llevaron a cabo 
durante 1-3 horas a 37 ºC, a excepción de SwaI (New England Biolabs) cuya temperatura 
de incubación fue a 25 ºC. 
 
 
3.10. Análisis de DNA 
 
3.10.1. Electroforesis en geles de agarosa 
 
3.10.1.1. Electroforesis unidimensional 
 
La electroforesis unidimensional se realizó en geles de agarosa (Pronadisa) a 
distintas concentraciones dependiendo del tamaño de las moléculas a analizar y utilizando 
como tampón TBE 1x. Como marcador de pesos moleculares se utilizó MassRuler 
(Thermo Scientific) o DNA del bacteriófago λ digerido con HindIII (Thermo Scientific). 
A las muestras se les añadió, previamente a su carga en el gel, 1/10 de volumen de tampón 
de carga bicolor. 
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Los geles se tiñeron en una solución de EthBr (Sigma) a una concentración de 1 
g/ml y se visualizaron con un transiluminador de luz ultravioleta de 302 nm de longitud 
de onda (Gel Doc 2000, Bio-Rad). 
 
 
3.10.1.2. Electroforesis bidimensional neutra-neutra 
 
El análisis del DNA por electroforesis bidimensional en geles de agarosa 
(Seakem® LE, Lonza) se realizó siguiendo el protocolo descrito originariamente por 
Brewer y Fangman (Brewer and Fangman, 1988) ligeramente modificado de acuerdo al 
tamaño de las moléculas según se trate de formas intactas o digeridas. 
 
 
3.10.1.2.1. Electroforesis bidimensional de formas intactas 
 
En todos los estudios la primera dimensión se llevó a cabo a temperatura ambiente. 
En cambio, la concentración de agarosa, el voltaje y la temperatura fueron diferentes 
según el estudio. Para el análisis de la movilidad electroforética de las diferentes familias 
de topoisómeros y de los RIs de plásmidos bacterianos la concentración de los geles fue de 
0,4% de agarosa (Seakem® LE, Lonza) en TBE 1x y se corrió a 1 V/cm durante 25-30 
horas. Para analizar los minicrosomas circulares y lineales (6,5-8 Kb) la primera 
dimensión se realizó en geles a una concentración de 0,35% de agarosa en TBE 1x y se 
corrió a 1 V/cm durante 35-38 horas.  
 
Las condiciones de la segunda dimensión también variaron según el material con el 
que se trabajó, pero en todos los casos se llevó a cabo a 4 ºC. Para el estudio de las 
diferentes familias de topoisómeros las condiciones fueron: 0,8-1,2% y 5-6,6 V/cm, 8-22 
horas. Para el análisis de los RIs de pBR-TerE con las horquillas detenidas a distintas 
distancias del origen de replicación las condiciones fueron de 1% de agarosa en TBE 1x, 5 
V/cm y 10 horas. Además, en los casos indicados, se añadió Chl (Sigma), tanto en el gel 
de agarosa como en el tampón TBE 1x, a una concentración de 5 µg/ml. El estudio de los 
minicromosomas circulares y lineales se desarrolló en geles de agarosa de 0,8-0,9% y se 
corrió a 5 V/cm durante 12-14 horas.  




3.10.1.2.1. Electroforesis bidimensional de formas digeridas 
 
Para analizar los fragmentos obtenidos tras la digestión con AlwNI de los 
plásmidos con la horquilla detenida a diferentes distancias del origen de replicación, en la 
primera dimensión se utilizaron geles a una concentración de 0,4% de agarosa y se 
corrieron a 1 V/cm durante 22 horas a temperatura ambiente. La segunda dimensión se 
realizó en geles a una concentración de agarosa del 1% y se corrieron a 5 V/cm durante 8 
horas a 4 ºC en presencia de 0,3 µg/ml de EthBr. 
 
Para analizar los fragmentos obtenidos tras la digestión con diferentes 
endonucleasas de restricción de los minicromosomas de S. cerevisiae las condiciones de 
primera y segunda dimensión difirieron según el tamaño de los fragmentos a estudiar. Así, 
la primera dimensión para fragmentos de un tamaño comprendido entre 4-6,2 Kb se 
realizó en geles a una concentración de 0,4% de agarosa a 1 V/cm durante 27-35 horas a 
temperatura ambiente. En cambio, para fragmentos menores de 4 Kb las condiciones de 
primera dimensión fueron: 0,5% de agarosa, 1 V/cm, 27 horas. La segunda dimensión para 
el análisis de formas digeridas se realizó siempre a 4 ºC y en presencia de 0,3 µg/ml de 
EthBr. Para fragmentos de DNA de un tamaño comprendido entre 4-6,2 Kb, las 
condiciones fueron 0,9-1% de agarosa, 5 V/cm, 8-12 horas. En el caso de fragmentos 
inferiores a 4 Kb se realizó en geles a una concentración de 1,2% de agarosa y se corrieron 
a 5 V/cm durante 11 horas a 4 ºC. 
 
 
3.10.2. Transferencia del DNA a soportes sólidos 
 
Los geles de agarosa se transfirieron a membranas de nailon (Zeta-Probe® GT 
Blotting Membranes, Bio-Rad y Nylon Membranes, positively charged, Roche) según el 
método de Southern (Southern, 1975) y de acuerdo al protocolo de transferencia alcalina 
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3.10.3. Marcaje de sondas no radiactivas 
 
Las sondas de DNA (300 ng de DNA) se marcaron con digoxigenina mediante el 




3.10.4. Hibridación de ácidos nucleicos con sondas no radiactivas 
 
Las membranas de nailon se incubaron en botellas cilíndricas, durante 4-6 horas a 
65 ºC, en 20 ml de una solución de SSPE 2x (NaCl 360 mM, Na2HPO4.7H2O 20 mM y 
EDTA 2 mM pH 8,0), leche descremada al 0,5%, sulfato de dextrano (Sigma) al 10%, 
SDS al 1% y DNA de esperma de salmón (AppliChem) 0,5 mg/ml, sonicado y 
desnaturalizado. Para la hibridación, la sonda desnaturalizada se añadió a una 
concentración de 20 ng/ml y se incubaron en botellas durante 16 horas a 65 ºC. 
Transcurrido ese tiempo las membranas se lavaron, secuencialmente, dos veces con SSC 
2x/SDS 0,1% durante 5 minutos cada lavado y dos veces con SSC 0,1x/SDS 0,1%, 
precalentado a 68 ºC, durante 15 minutos cada lavado. Finalmente, la detección se realizó 
con un anticuerpo conjugado con fosfatasa alcalina (Anti-Digoxigenin-AP, Roche) y un 






 Los análisis densitométricos de las inmunodetecciones se realizaron con el 





Las reacciones de secuenciación se llevaron a cabo utilizando un secuenciador 
automático modelo Abi Prism 3700® (Applied Biosystems) por Secugen en el CIB-CSIC. 




3.11. Extracción y purificación de RNA 
 
Para aislar y purificar RNA total se utilizó el kit de extracción RNeasy
®
 Mini Kit 
(Qiagen). Se siguió el protocolo administrado por la casa comercial partiendo de 5x10
8 
células. Además se realizó un tratamiento con DNAsa (RNase Free DNase Set, Qiagen) 





Para la realización de las RT-qPCRs (retrotranscripción seguida de PCR 
cuantitativa) se sintetizó cDNA de cadena sencilla a partir de 2 µg de RNA total de células 
top2-td de S. cerevisiae transformadas con los cromosomas pYAC y YAC así como de 
células top2-td sin transformar (control negativo). Se utilizaron 250 ng de random primers 
(Invitrogen) y 200 unidades de SuperScript II Reverse Transcriptase (Invitrogen). La 
reacción se llevó a cabo a 25 ºC durante 10 minutos, 42 ºC durante 50 minutos y, 
finalmente, se inactivó la enzima a 70 ºC durante 15 minutos. 
 
La amplificación de cDNA se realizó en el equipo iQ5 System (Bio-Rad) en el 
servicio de Proteómica del CIB-CSIC. Las mezcla de la reacción consitió en 1x SYBR® 
Green Supermix (Bio-Rad), 1 µl de cDNA y 0,2 µM de cada oligonucleótido. Los 
oligonucleótidos utilizados se detallan en la Tabla 2 y fueron sintetizados por Sigma. Las 
condiciones de la PCR a tiempo real fueron: 95 ºC durante 3 minutos, seguido de 40 ciclos 
de 95 ºC durante 30 segundos y 60 ºC durante 30 segundos.  
 











ACT Rv CCTTGGTGTCTTGGTCTAC 
URA3 Fwd TAAAGGCATTATCCGCCAAG 
URA3 Rv CCCGCAGAGTACTGCAATTT 
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3.12.1. Análisis de la expresión relativa mediante el modelo de Pfaffl 
 
 El análisis de la expresión relativa de los genes analizados por RT-qPCR se llevó a 
cabo por el servicio de Bioinformática del CIB-CSIC. Dicho análisis se basó en los 
valores umbrales de ciclo o Cts (del inglés threshold cycle) obtenidas en la PCR a tiempo 
real y en el modelo matemático desarrollado por Pfaffl (Pfaffl, 2001). En dicho modelo, el 
nivel de transcripción que presenta el gen en estudio es normalizado con relación a un gen 
de referencia y las diferentes eficiencias de la PCR tanto para el gen en estudio como para 
el gen de referencia se tienen en cuenta como se muestra en la siguiente ecuación: 
 
Proporción = EURA3
ΔCt URA3 (circular – lineal) 
/ EACT
ΔCt ACT (circular – lineal)
   (4) 
 
 En esta ecuación la proporción del gen de estudio (Uracilo –URA3-) se expresa en 
una muestra (en pYAC, en plásmido circular) frente a un control (en YAC, topología 
lineal) y en comparación con un gen de referencia (Actina –ACT–). E representa la 
eficiencia de la PCR en tiempo real de los oligonucleótidos usados para cada gen. ΔCt es 
la desviación en Ct del control menos la muestra, del gen de estudio o del gen de 
referencia. 
El análisis de los datos se realizó con el software iQ5 2.0 Standard Edition Optical 
System y Microsoft Excel 2010. Para calcular las eficiencias intrínsecas de cada trío de 
réplicas se utilizaron los valores crudos de las fluorescencias de cada reacción y el 
programa DART (Data Analysis for Real-Time PCR) desarrollado por Peirson y 
colaboradores (Peirson et al., 2003). Una vez halladas las eficiencias, las diferencias 
relativas de los genes en estudio y su análisis estadístico se realizó con el programa 
REST® (Relative Expression Software Tool) desarrollado por Pfaffl y colaboradores 



























































































4.1. Estudio de la movilidad electroforética de moléculas superenrolladas, 
encadenadas y anudadas 
 
 Como se comentó en la Introducción, la electroforesis bidimensional en geles de 
agarosa es el método de elección para separar topoisómeros de moléculas circulares de 
DNA (Fernandez et al., 2014; Schvartzman et al., 2013b). Para optimizar la separación de 
topoisómeros que difieren en su grado de anudamiento, encadenamiento o 
superenrollamiento, decidimos variar sistemáticamente las condiciones de la 
electroforesis. Con este objetivo, comparamos el comportamiento electroforético de tres 
familias diferentes de topoisómeros de DNA: 1) Moléculas de DNA superenrolladas, 
donde el nivel de superenrollamiento cubre el rango desde moléculas covalentemente 
cerradas relajadas hasta moléculas con el superenrollamiento nativo de las mismas, 2) 
Moléculas encadenadas con un número de encadenamientos desde 1 hasta 15, 
aproximadamente, 3) Moléculas de DNA anudadas y con roturas de cadena sencilla. Se 
utilizó el plásmido pBR18 y estudiamos familias de topoisómeros con la misma masa 
molecular. Para moléculas superenrolladas y anudadas analizamos las formas diméricas 
del plásmido (8766 pb) mientras que los encadenados estaban compuestos de dos formas 
monoméricas del mismo plásmido (2 x 4383 pb).  
 
 
4.1.1. Análisis de la movilidad electroforética de moléculas superenrolladas, 
encadenadas y anudadas en condiciones estándar 
 
 Empleamos la electroforesis bidimensional en geles de agarosa para analizar, de 
manera independiente, diferentes poblaciones de topoisómeros. En este caso, las 
condiciones de la electroforesis fueron de 0,4% de agarosa y 1,0 V/cm en primera 
dimensión y 1,0% de agarosa y 5,0 V/cm en segunda.  
 
 Con el fin de obtener las tres familias de topoisómeros requeridas para el estudio, 
se añadió norfloxacina a los cultivos celulares (véase el apartado 3.1 de Materiales y 
Métodos) para inhibir la DNA girasa y la Topo IV in vivo (Khodursky et al., 1995; 
Martinez-Robles et al., 2009; Zechiedrich and Cozzarelli, 1995). Las células mutantes de 






 En primer lugar, los topoisómeros superenrollados se obtuvieron con el plásmido 
pBR18 transformando células de la estirpe LZ38 de E. coli (Zechiedrich et al., 2000; 
Zechiedrich et al., 1997). Las células de esta estirpe son recA+. La proteína RecA está 
implicada en recombinación homóloga (Chen et al., 2008) y, por tanto, en la estirpe LZ38 
además de las formas monoméricas se observan formas multiméricas del plásmido. Estas 
células portan también una mutación en el gen parC (parC
K84
) que hace que la Topo IV 
sea resistente a la norfloxacina. Este fármaco inhibe las topoisomerasas de tipo II (Drlica, 
1999) pero como en las células LZ38 la Topo IV es resistente a la norfloxacina, sólo la 
DNA girasa se ve afectada. Así, tratando las células con norfloxacina (150 µM) obtuvimos 
plásmidos pobremente superenrollados, con un bajo nivel de superenrollamiento. En la 
Figura 16A se muestran dos dibujos esquemáticos de las moléculas superenrolladas 
analizadas por electroforesis bidimensional. A la izquierda de la Figura 16B se muestra la 
inmunodetección correspondiente a la electroforesis bidimensional del plásmido pBR18 
aislado de la estirpe LZ38 con el tratamiento de norfloxacina mencionado y, a la derecha 
un esquema interpretativo. El arco que aparece en la parte inferior derecha corresponde a 
las formas superenrolladas de los monómeros que no estaban replicando en el momento en 
el que se detuvo el cultivo, los Scms. Las distintas señales que generan el arco, son 
topoisómeros con distinto grado de superenrollamiento, desde moléculas con el 
superenrollamiento nativo de las mismas hasta moléculas que se han relajado (OCms) por 
el tramiento con norfloxacina o por roturas de cadena sencilla durante la extracción. 
Partiendo de la señal de OCms se aprecia un segundo arco correspondiente a moléculas 
diméricas superenrolladas (Scds) que presenta menor movilidad electroforética que el arco 
de Scms tanto en primera como en segunda dimensión. En el esquema ilustrativo los Scms 















Figura 16. Esquemas e inmunodetección de las moléculas superenrolladas analizadas por 
electroforesis bidimensional en geles de agarosa. A: Esquema de un monómero (Scm) y dímero 
superenrollado (Scd) representados con una densidad de cruces similar. Los cruces intramoleculares se 
señalan con un punto negro. B: Inmunodetección correspondiente al gel bidimensional de las formas 
superenrolladas del plásmido pBR18 aislados de células LZ38 de E. coli tratadas con 150 µM de 
norfloxacina en la fase exponencial del cultivo. A la derecha de la inmunodetección se muestra un esquema 
interpretativo en donde los Scms se representan en negro y las señales los Scds se representan en azul.  
 
 
 Para lograr preparaciones de DNA enriquecidas en encadenados del tipo CatAs, se 
transformaron células de E. coli de la estirpe DH5αF′ con el plásmido pBR18. Estas 
células de E. coli son recA- y, por esta razón, se forman relativamente pocos multímeros. 
Además, estas células portan una mutación en el gen gyrA (gyrA96) confiriendo a la DNA 
girasa resistencia frente a la norfloxacina. En estas células la norfloxacina sólo inhibe la 
Topo IV, permitiendo la acumulación de moléculas encadenadas (Adams et al., 1992). Por 
ello, se añadió norfloxacina (15 µM) al cultivo y una vez que se aisló este material, se 
trató con la enzima de restricción de cadena sencilla Nb.BsmI para convertir todos los 
tipos de encadenados en CatAs. El tratamiento con dicha enzima provoca que todos los 
CCCms pierdan el superenrollamiento y pasen a ser OCms. Además, al perder el 
superenrollamiento, quedan expuestas las moléculas que se encontraban anudadas (Knms) 
antes de la actuación de la enzima. Como se comentó en la Introducción, el 





visibles en una electroforesis cuando han perdido el superenrollamiento. En la Figura 17A 
se representan, con dos dibujos esquemáticos, las moléculas analizadas por electroforesis 
bidimensional en geles de agarosa (Knms y CatAs). En la Figura 17B se muestra, a la 
izquierda, la inmunodetección correspondiente al gel bidimensional de las formas 
anudadas y encadenadas del plásmido pBR18 aislado de células DH5αF′ de E. coli 
tratadas con 15 µM de norfloxacina en la fase exponencial del cultivo y tratadas con 
Nb.BsmI. A la derecha, el esquema interpretativo. No se aprecian CCCms indicando que la 
digestión fue total, de manera que esas moléculas perdieron todo el superenrollamiento y 
pasaron a migrar como OCms. A la derecha de los OCms se extiende un arco discontinuo 
que corresponde a los monómeros anudados (representadas en color naranja). Además, se 




Figura 17. Esquemas e inmunodetección de las moléculas anudadas y encadenadas analizadas por 
electroforesis bidimensional en geles de agarosa. A: Esquema de un monómero anudado (Knm) y dos 
monómeros encadenados tipo A (CatAs). La doble hélice parental se representa con los colores azul y verde 
mientras que las cadenas de nueva síntesis se representan en rojo. Los cruces intramoleculares se señalan 
con un punto negro y los cruces intermoleculares con un asterisco. Las flechas señalan la rotura de cadena 
sencilla B: Inmunodetección correspondiente al gel bidimensional de las formas anudadas y encadenadas del 
plásmido pBR18 aislado de células DH5αF′ de E. coli tratadas con 15 µM de norfloxacina en la fase 
exponencial del cultivo y tratadas con Nb.BsmI. A la derecha de la inmunodetección se muestra un esquema 





 Para conseguir dímeros anudados (Knds) se transformaron células de la estirpe 
parE10 (recA-) de E. coli con dímeros de pBR18. En este caso, se expusieron las células a 
norfloxacina (15 µM) para relajar parcialmente las moléculas no replicadas 
superenrolladas. A diferencia de lo que ocurre en monómeros, los Knds no comigran con 
los Scds en la segunda dimensión. Por ello, ambos tipos de dímeros pueden ser 
visualizados en la misma inmunodetección del gel. En la Figura 18A se muestra un dibujo 
esquemático de la molécula analizada por electroforesis bidimensional en geles de 
agarosa. En la Figura 18B se ilustra, a la izquierda, la inmunodetección correspondiente al 
gel bidimensional de las formas superenrolladas y anudadas del plásmido pBR18 aislado 
de células parE10 de E. coli tratadas con 15 µM de norfloxacina en la fase exponencial del 
cultivo. A la derecha, un esquema interpretativo. Se puede ver el arco correspondiente a la 
población de dímeros con distinto grado de superenrollamiento (Scds) y el arco, en la 
parte superior del gel, correspondiente a Knds. En el esquema ilustrativo, a la derecha, los 
Scds se señalan en azul y los Knds en magenta. 
 
 
   
Figura 18. Esquemas e inmunodetección de las moléculas superenrolladas y anudadas analizadas por 
electroforesis bidimensional en geles de agarosa. A: Esquema de un dímero superenrollado (Scd) y un 
dímero anudado (Knd). Los cruces intramoleculares se señalan con un punto negro. La flecha señala la 
rotura de cadena sencilla. B: Inmunodetección correspondiente al gel bidimensional de las formas 
superenrolladas y anudadas del plásmido pBR18 aislado de células parE10 de E. coli tratadas con 15 µM de 
norfloxacina en la fase exponencial del cultivo. A la derecha de la inmunodetección se muestra un esquema 





 Una vez obtenidas las tres familias de topoisómeros y analizadas por electroforesis 
bidimensional de manera independiente, quisimos estudiar cómo les afectan determinados 
cambios en las condiciones de la segunda dimensión (concentración de agarosa y voltaje). 
En primer lugar, se usaron las mezclas apropiadas de los DNAs aislados de los diferentes 
tipos celulares para analizar, por un lado la movilidad electroforética de los Scds y CatAs 
(Figura 16 y 17, respectivamente) y, por otro lado, la de los Scds y los Knds (Figura 16 y 
18, respectivamente). Los Scds fueron, por tanto, analizados en dos experimentos 
diferentes. En la Figura 19A y 19B se ilustran las inmunodetecciones correspondientes a 
los dos experimentos con las mencionadas mezclas de las poblaciones en condiciones 
estándar en segunda dimensión (concentración de agarosa 1,0% y voltaje 5,0 V/cm). En la 
Figura 19A se muestra la inmunodetección correspondiente a la mezcla de Scds y CatAs y 
en la Figura 19B la mezcla de Scds y Knds. A la derecha de cada inmunodetección se 
representa un esquema interpretativo. La movilidad electroforética de las moléculas de 
Scds fue similar en ambos experimentos. En la Figura 19C se representa el gráfico 
comparativo de la movilidad electroforética de los Scds mostrados en los apartados A y B 
de la misma figura. La comparación de las dos inmunodetecciones evidenció que la 
diferencia entre los experimentos no es significativa. La movilidad electroforética de los 
diferentes topoisómeros se expresa en función de su complejidad topológica (ΔC) en el eje 
de abscisas y de la distancia recorrida en mm/h en el eje de ordenadas. ΔC es una medida 
práctica que indica cuántos espacios hay entre las señales de DNA en un arco dado (de 
moléculas superenrolladas, encadenadas o anudadas). Es decir, indica la separación de una 
señal concreta de la señal formada por la molécula del mismo tamaño en estado relajado. 
Para las familias de moléculas superenrolladas y anudadas, la molécula que en ambas 
familias tiene la menor complejidad es la OC (ΔC = 0). En cambio, la señal que representa 
una menor complejidad en la familia de CatAs es aquella que presenta un único 
encadenamiento (Ca=1) y en este caso, su ΔC es 1.  
 
 En base a estos resultados y puesto que prácticamente no había diferencia para los 
análisis comparativos posteriores, se decidió utilizar los datos obtenidos de los apartados 
B de las figuras señaladas en cada caso. Las tablas con los datos obtenidos de las 
diferentes inmunodetecciones del estudio sobre la movilidad electroforética de las tres 
poblaciones (superenrolladas, encadenadas y anudadas) se añaden en la sección de 






Figura 19. Comparación de la movilidad electroforética de los dímeros superenrollados durante la 
segunda dimensión en condiciones estándar. A: Inmunodetección correspondiente al gel bidimensional 
con la mezcla de DNAs de dímeros superenrollados (Scds) y monómeros encadenados (CatAs). B: 
Inmunodetección correspondiente al gel bidimensional con la mezcla de DNAs de Scds y monómeros 
anudados (Knds). C: Gráfica comparativa de la movilidad electroforética de los Scds durante la segunda 
dimensión de los geles bidimensionales mostrados en la Figura 19A (azul claro) y B (azul oscuro). La 
movilidad electroforética de los diferentes topoisómeros se expresa en función de su complejidad topológica 




4.1.2. Análisis de la movilidad electroforética de moléculas superenrolladas, 
encadenadas y anudadas a diferentes voltajes en la segunda dimensión 
 
 Para analizar el papel del voltaje durante la segunda dimensión en las tres familias 
de topoisómeros, decidimos utilizar la electroforesis bidimensional en la que la segunda 
dimensión tenía lugar a 5,0, 5,8 y 6,6 V/cm en geles siempre de 1,0% de agarosa. En la 
Figura 20 se muestran las diferentes inmunodetecciones obtenidas con sus respectivos 
diagramas interpretativos donde los CatAs se representan en verde claro, los Scds en azul 





de los diferentes topoisómeros. A partir de estos datos, se realizaron las gráficas 
comparativas (Figura 21) de la movilidad electroforética de las diferentes familias de 
topoisómeros durante la primera y segunda dimensión donde la segunda dimensión 
ocurrió a diferentes voltajes. En las gráficas, la movilidad electroforética se expresa en 




Figura 20. Inmunodetecciones de mezclas de muestras de DNAs analizadas por electroforesis 
bidimensional donde la segunda dimensión se realizó en geles de 1,0% de agarosa a diferentes voltajes. 
A: Mezcla de dímeros superenrollados (Scds) y dímeros anudados (Knds) B: Mezcla de Scds y monómeros 
encadenados (CatAs). A la izquierda se muestran las condiciones de la electroforesis. A la derecha de cada 
inmunodetección se coloca un diagrama interpretativo. Los Scds se representan en azul, los CatAs en verde 







Figura 21. Comparación de la movilidad electroforética de los diferentes topoisómeros durante la 
primera y segunda dimensión donde la segunda dimensión ocurrió a diferentes voltajes. A: Gráfica 
comparativa de las tres familias de topoisómeros durante la primera dimensión en geles de 0,4% de agarosa 
y 1,0 V/cm. B: Gráfica comparativa de las tres familias de topoisómeros durante la segunda dimensión en 
geles de 1,0% de agarosa y 5,0 V/cm. C: Gráfica comparativa de las tres familias de topoisómeros durante la 
segunda dimensión en geles de 1,0% de agarosa y 5,8 V/cm. D: Gráfica comparativa de las tres familias de 
topoisómeros durante la segunda dimensión en geles de 1,0% de agarosa y 6,6 V/cm. La movilidad 
electroforética de los diferentes topoisómeros se expresa en función de su complejidad topológica (ΔC) en el 
eje de abscisas y de la distancia recorrida en mm/h en el eje de ordenadas. En la leyenda se indican las 
figuras analizadas para la obtención de los datos. Los encadenados (CatAs) se representan en verde claro, los 
dímeros superenrollados (Scds) en azul y los dímeros anudados (Knds) en magenta.  
 
 
 La movilidad electroforética durante la primera dimensión (0,4% de agarosa, 1,0 
V/cm) de los diferentes topoisómeros de la misma masa y ΔC = 1 durante la primera 
dimensión varió entre 3,02 mm/h para Scds y 3,70 mm/h para CatAs. Para Knds hay que 
tener en cuenta que el nudo más simple es el llamado nudo en forma de hoja de trébol (del 
inglés trefoil) el cual tiene 3 cruces (Stasiak et al., 1996; Vologodskii et al., 1998). Por lo 
tanto, la primera especie molecular para los Knds tiene ΔC = 3 y presentó una movilidad 
de 3,16 mm/h. Los datos representados en la Figura 21A indican que la movilidad de los 
diferentes topoisómeros aumenta ligeramente conforme aumenta su ΔC, es decir, la 
movilidad de los diferentes topoisómeros se incrementa con su compactación general 





Este incremento de la movilidad no se observa, sin embargo, durante la segunda 
dimensión (Figura 20 y Figura 21B, C y D). Durante la segunda dimensión en condiciones 
de 1,0% de agarosa y voltajes de 5,0, 5,8 y 6,6 V/cm, la movilidad electroforética fue, 
respectivamente, de 5,00, 9,49 y 14,09 mm/h para Scds (con ΔC=1), 2,25, 4,59 y 6,38 
mm/h para CatAs (con ΔC=1) y 3,38, 6,11 y 9,74 para Knds (con ΔC=3). En segunda 
dimensión, la movilidad electroforética de las tres poblaciones de topoisómeros conforme 
aumenta su ΔC fue significativamente diferente una de otra. 
 
 En la Figura 22 se representan las gráficas con los datos de movilidad relativa de 
los diferentes topoisómeros. Esta movilidad relativa hace referencia, dentro de cada 
familia, a la movilidad de los topoisómeros conforme aumenta su ΔC con respecto a la 
movilidad que presenta el miembro más sencillo de la familia (OC para las familias de 
moléculas superenrolladas y anudadas y CatA con Ca=1 para la familia de moléculas 
encadenadas). De esta forma, se manifiestan más claramente las diferencias entre las tres 
familias de topoisómeros. Durante la primera dimensión (Figura 22A), la movilidad 
relativa de las tres poblaciones aumentó conforme aumenta su ΔC de manera muy similar 
en los tres casos. Sin embargo, durante la segunda dimensión (Figura 22B, C y D), para 
moléculas con bajo ΔC, excepto para los Scds, la movilidad electroforética fue 
inversamente proporcional a su ΔC. Este comportamiento es evidente para Knds donde la 
movilidad electroforética permanece retardada hasta moléculas con un ΔC = 8. Por otra 
parte, durante esta segunda dimensión, el comportamiento de los CatAs es también 
llamativo. Su movilidad electroforética se retarda para las primeras moléculas con ΔC = 2-
4 pero, a partir de entonces, ganan rápidamente movilidad con cada ΔC adicional. Para 
Scds, la movilidad electroforética de los topoisómeros con ΔC creciente permanece 
bastante constante hasta ΔC = 6, 8 y 14 en los geles a 5,0, 5,8 y 6,6 V/cm, 
respectivamente. 
 
 En resumen, durante la segunda dimensión, conforme aumenta el voltaje a una 
concentración de agarosa constante (1,0%), los topoisómeros con incrementos de ΔC se 
comportan de manera diferente según la población a la que pertenecen. Para moléculas 
con bajo ΔC (>2-4 <10-15), los CatAs ganan movilidad electroforética rápidamente, los 








Figura 22. Comparación de la movilidad electroforética relativa de los diferentes topoisómeros 
durante la primera y segunda dimensión donde la segunda dimensión ocurrió a diferentes voltajes. A: 
Gráfica comparativa de las tres familias de topoisómeros durante la primera dimensión en geles de 0,4% de 
agarosa y 1,0 V/cm. B: Gráfica comparativa de las tres familias de topoisómeros durante la segunda 
dimensión en geles de 1,0% de agarosa y 5,0 V/cm. C: Gráfica comparativa de las tres familias de 
topoisómeros durante la segunda dimensión en geles de 1,0% de agarosa y 5,8 V/cm. D: Gráfica 
comparativa de las tres familias de topoisómeros durante la segunda dimensión en geles de 1,0% de agarosa 
y 6,6 V/cm. La movilidad electroforética relativa (referida a la movilidad de las moléculas con aumento de 
ΔC dentro de cada familia, expresada con respecto a la movilidad mostrada por el miembro más simple de la 
familia) se expresa en función de la complejidad topológica (ΔC) en el eje de abscisas y de la distancia 
recorrida en mm/h en el eje de ordenadas. En la leyenda se indican las figuras analizadas para la obtención 
de los datos. Los encadenados (CatAs) se representan en verde claro, los dímeros superenrollados (Scds) en 














4.1.3. Análisis de la movilidad electroforética de moléculas superenrolladas, 
encadenadas y anudadas a diferentes concentraciones de agarosa en la segunda 
dimensión 
 
 Para analizar el papel de la concentración de agarosa durante la segunda dimensión 
en las tres familias de topoisómeros, se utilizó la electroforesis bidimensional en la que la 
segunda dimensión tuvo lugar en geles al 0,8, 1,0 y 1,2% de agarosa siempre a un voltaje 
de 5,0 V/cm. En la Figura 23 se muestran las diferentes inmunodetecciones obtenidas con 
sus respectivos diagramas interpretativos donde los CatAs se representan en verde claro, 
los Scds en azul y los Knds en magenta. Con las inmunodetecciones se calculó la 
movilidad electroforética de los diferentes topoisómeros. A partir de estos datos, se 
realizaron las gráficas comparativas (Figura 24) de la movilidad electroforética de las 
diferentes familias de topoisómeros durante la primera y segunda dimensión, donde la 
segunda dimensión ocurrió en geles a diferentes concentraciones de agarosa. En las 
gráficas, la movilidad electroforética se expresa en función de ΔC en el eje de abscisas y 
de la distancia recorrida en mm/h en el eje de ordenadas.  
 
 Como se puede observar en la Figura 23 y en las gráficas de la Figura 24, el efecto 
de la concentración de agarosa a un voltaje constante (5,0 V/cm) durante la segunda 
dimensión es significativamente diferente para cada familia. Comparando los geles con 
una concetranción de 0,8 y 1,2% de agarosa, la movilidad electroforética de CatAs y Scds 
con ΔC = 1, decrece de 5,60 y 9,25 mm/h a 0,64 y 2,59 mm/h, respectivamente. En el caso 
de un nudo trefoil de dímeros (ΔC = 3), su movilidad electroforética decrece de 7,40 







Figura 23. Inmunodetecciones de mezclas de muestras de DNAs analizadas por electroforesis 
bidimensional donde la segunda dimensión se realizó a un voltaje de 5,0 V/cm en diferentes 
concentraciones de agarosa. A: Mezcla de dímeros superenrollados (Scds) y dímeros anudados (Knds) B: 
mezcla de Scds y monómeros encadenados (CatAs). A la izquierda se muestran las condiciones de la 
electroforesis. A la derecha de cada inmunodetección se coloca un diagrama interpretativo. Los Scds se 
representan en azul, los CatAs en verde claro y los Knds en magenta.  
 
 
 En la Figura 25 se representan las gráficas con los datos de movilidad relativa de 
los diferentes topoisómeros. Al igual que en las electroforesis de la Figura 20, durante la 
primera dimensión la movilidad relativa de las tres poblaciones aumenta conforme 
aumenta su ΔC de manera muy similar en los tres casos. Sin embargo, durante la segunda 
dimensión, para las tres familias de topoisómeros, se observa que conforme aumenta la 
concentración de agarosa los patrones de las tres familias adquieren formas similares, 








Figura 24. Comparación de la movilidad electroforética de los diferentes topoisómeros durante la 
primera y segunda dimensión donde la segunda dimensión ocurrió en diferentes concentraciones de 
agarosa. A: Gráfica comparativa de las tres familias de topoisómeros durante la primera dimensión en geles 
de 0,4% de agarosa y 1,0 V/cm. B: Gráfica comparativa de las tres familias de topoisómeros durante la 
segunda dimensión en geles de 0,8% de agarosa y 5,0 V/cm. C: Gráfica comparativa de las tres familias de 
topoisómeros durante la segunda dimensión en geles de 1,0% de agarosa y 5,0 V/cm. D: Gráfica 
comparativa de las tres familias de topoisómeros durante la segunda dimensión en geles de 1,2% de agarosa 
y 5,0 V/cm. La movilidad electroforética de los diferentes topoisómeros se expresa en función de su 
complejidad topológica (ΔC) en el eje de abscisas y de la distancia recorrida en mm/h en el eje de ordenadas. 
En la leyenda se indican las figuras analizadas para la obtención de los datos. Los encadenados (CatAs) se 




 Los resultados obtenidos variando el voltaje o la concentración de agarosa durante 
la segunda dimensión indican que la contribución de un aumento de ΔC a la movilidad 
electroforética difiere para los Scds, CatAs y Knds dependiendo de las condiciones de 
electroforesis aplicadas. Con los resultados presentados, proponemos que para moléculas 
circulares de ≈ 8000 pb la mejor manera de distinguir las tres familias de topoisómeros es 
correr la primera dimensión en un gel al 0,4% de agarosa a 1,0 V/cm y la segunda 








Figura 25. Comparación de la movilidad electroforética relativa de los diferentes topoisómeros 
durante la primera y segunda dimensión donde la segunda dimensión ocurrió en diferentes 
concentraciones de agarosa. A: Gráfica comparativa de las tres familias de topoisómeros durante la 
primera dimensión en geles de 0,4% de agarosa y 1,0 V/cm. B: Gráfica comparativa de las tres familias de 
topoisómeros durante la segunda dimensión en geles de 0,8% de agarosa y 5,0 V/cm. C: Gráfica 
comparativa de las tres familias de topoisómeros durante la segunda dimensión en geles de 1,0% de agarosa 
y 5,0 V/cm. D: Gráfica comparativa de las tres familias de topoisómeros durante la segunda dimensión en 
geles de 1,2% de agarosa y 5,0 V/cm. La movilidad electroforética relativa (referida a la movilidad de las 
moléculas con aumento de ΔC dentro de cada familia, expresada con respecto a la movilidad mostrada por el 
miembro más simple de la familia) se expresa en función de la complejidad topológica (ΔC) en el eje de 
abscisas y de la distancia recorrida en mm/h en el eje de ordenadas. En la leyenda se indican las figuras 
analizadas para la obtención de los datos. Los encadenados (CatAs) se representan en verde claro, los 













4.2. Estudio de la dinámica de los cambios topológicos durante la replicación de 
plásmidos bacterianos 
 
 Para comprobar si las horquillas de replicación pueden girar libremente in vivo 
durante la replicación, se analizó, por electroforesis bidimensional, la topología de tres 
plásmidos derivados de pBR322 con la secuencia terminadora de la replicación TerE 
situada a diferentes distancias del origen ColE1 (véase el apartado 3.4 de Materiales y 
Métodos). El bloqueo del progreso de la horquilla en estos plásmidos, denominados pBR-
TerE@StyI, pBR-TerE@AatII y pBR-TerE@DraI, conduce a la acumulación de una masa 
1,26, 1,60 y 1,80 veces la masa de las moléculas no replicadas, respectivamente. Estos 
plásmidos se aislaron de dos estirpes de E coli que se diferencian en presentar la Topo IV 
activa o inactiva in vivo. El efecto de esta enzima sobre la torsión de los RIs plasmídicos, 
nos permitirá discutir sobre la dinámica de la topología durante la replicación. Las estirpes 
de E. coli utilizadas fueron DH5αF´ y parE10. La estirpe parE10 se caracteriza por tener 
una mutación termosensible para la Topo IV, además de ser recA- (Kato et al., 1990; 
Zechiedrich et al., 1997). La estirpe W3110, isogénica de parE10, fue descartada por ser 
una estirpe recA+ (Kato et al., 1990) y los multímeros generados complicarían la 
identificación de los RIs en las inmunodetecciones. Decidimos usar la estirpe DH5αF′ que 
es recA-, con lo que se evita la formación de multímeros (Martin-Parras et al., 1991, 
1992). Esta estirpe porta la mutación gyrA96 confiriendo a la DNA girasa resistencia 
frente a la norfloxacina pero no altera el nivel de superenrollamiento (-) de los plásmidos 
(Zechiedrich et al., 1997). En distintos estudios se observa que el nivel de 
superenrollamiento (-) de los plásmidos en la estirpe W3110 es el mismo que en la estirpe 
DH5αF′ (Mayan-Santos et al., 2007; Zechiedrich et al., 2000) con lo que el uso de esta 
última es aceptable para nuestro estudio.  
 
 
4.2.1. Análisis de los RIs de pBR-TerE@StyI, pBR-TerE@AatII y pBR-TerE@DraI 
aislados de células DH5αF′ mediante electroforesis bidimensional en geles de agarosa 
 
 Se analizaron los RIs de los tres plásmidos aislados de células DH5αF′ de E. coli 
en crecimiento exponencial y se confirmó, mediante electroforesis bidimensional en geles 




la secuencia TerE. En la Figura 26 se muestran las inmunodetecciones obtenidas y, a la 
derecha de cada una, su esquema interpretativo. La señal de la parte inferior derecha de 
todas las inmunodetecciones corresponde a las formas superenrolladas de los monómeros 
que no estaban replicando en el momento en el que se detuvo el cultivo, los CCCs 
(Martin-Parras et al., 1998; Schvartzman et al., 1990). Cuando estas moléculas sufren 
roturas de cadena sencilla durante la extracción del DNA dan lugar a moléculas relajadas, 
los OCs. Los CCCs también pueden sufrir roturas durante la primera dimensión y la 
segunda dimensión, apareciendo en las inmunodetecciones un rastro horizontal y vertical, 
respectivamente. Ambos rastros hacen que los CCCs formen un ángulo recto con los OCs. 
En el vértice de ese ángulo recto se detecta una señal discreta y tenue correspondiente a 
moléculas que sufrieron roturas de cadena sencilla entre la primera y la segunda 
dimensión. En la inmunodetección de pBR-TerE@StyI se observa un segundo ángulo 
recto desplazado ligeramente hacia la izquierda y hacia arriba del primero, 
correspondiente a los CCCs y OCs parcialmente replicados con la horquilla detenida en el 
sitio TerE de pBR-TerE@StyI denominados CCRIs (intermediarios de replicación 
covalentemente cerrados) y OCRIs (intermediarios de replicación relajados). En los otros 
dos plásmidos los CCRIs describen un arco. En el caso de pBR-TerE@AatII, el arco se 
extiende desde la parte superior izquierda de la inmunodetección hasta la zona inferior y a 
la derecha de los OCs. En pBR-TerE@DraI el arco ocupa la zona central de la 
inmunodetección y se sitúa por encima de los OCs. Cada uno de los elementos de esos 
arcos es un topoisómero con distinto grado de superenrollamiento y, tanto su movilidad 
electroforética como su abundancia relativa, aumentan de forma directamente 
proporcional a su superenrollamiento. 
 
 Comparando las tres inmunodetecciones se observa que las señales 
correspondientes a las formas no replicadas (CCCs y OCs) presentan la misma movilidad 
electroforética ya que los tres plásmidos tienen tamaños muy similares (pBR-TerE@StyI 
4385 pb, pBR-TerE@AatII 4449 pb, y pBR-TerE@DraI 4433 pb). En cambio, la 
movilidad de las moléculas parcialmente replicadas varía de acuerdo con el tamaño de la 
porción replicada (Olavarrieta y cols., 2002c). Por ello, la movilidad electroforética de los 
OCRIs varía en los tres plásmidos ya que sus masas son 5525 pb en pBR-TerE@StyI, 
7118 pb en pBR-TerE@AatII y 7979 pb en pBR-TerE@DraI. Dicho tamaño condiciona, 





un plásmido con la horquilla detenida en StyI, AatII o DraI. En pBR-TerE@StyI el arco de 
CCRIs, representado en rojo en el diagrama interpretativo, aparece sólo como unos pocos 
topoisómeros, cerca de los CCCs. Sin embargo, en pBR-TerE@AatII los CCRIs aparecen 
como un arco formado por una serie de varios topoisómeros que se extienden desde un 
punto con una movilidad en segunda dimensión ligeramente mayor que las OCs hasta los 
OCRIs. En pBR-TerE@DraI el arco de CCRIs se visualiza como una serie de 
topoisómeros que se extienden desde un punto con una movilidad en segunda dimensión 
ligeramente inferior a los OCs hasta los OCRIs. En este caso, el arco de topoisómeros 




Figura 26. Inmunodetecciones correspondientes a los geles bidimensionales de las formas intactas de 
los plásmidos pBR-TerE@StyI, pBR-TerE@AatII y pBR-TerE@DraI aisladas de células DH5αF′ de 
E. coli. A la derecha de cada inmunodetección se muestra un esquema interpretativo en donde las señales de 
las formas no replicadas se representan en negro y las señales de las moléculas parcialmente replicadas se 




4.2.2. Análisis de los RIs de pBR-TerE@StyI, pBR-TerE@AatII y pBR-TerE@DraI 
aislados de células parE10 mediante electroforesis bidimensional en geles de agarosa 
 
 En la Figura 27 se muestran las inmunodetecciones correspondientes al análisis 
mediante electroforesis bidimensional de RIs de los tres plásmidos crecidos en células 
parE de E.coli. La estirpe parE10 posee una mutación termosensible en el gen parE, de 
manera que a la temperatura permisiva de 30 ºC la Topo IV está activa pero a la 
temperatura restrictiva de 43 ºC se inactiva. Una vez que los cultivos alcanzaron la fase 
de crecimiento exponencial se cambiaron a la temperatura restrictiva (43 ºC) durante una 
hora. La movilidad electroforética de las formas no replicadas para los tres plásmidos no 
muestra diferencias con respecto a la obtenida de las células DH5αF′ (Figura 26) si bien 
se sabe que los plásmidos no replicados aislados de células con la Topo IV inactiva están 
ligeramente más negativamente superenrollados que los aislados de células con la Topo 
IV activa. En el plásmido pBR322 aislado de células con Topo IV, la moda es el 
topoisómero ΔLk = -27 mientras que aislado de células sin Topo IV es -31 (Mayan-
Santos et al., 2007; Zechiedrich et al., 2000). Aproximadamente el 20% de los plásmidos 
escapan al bloqueo de la replicación de Ter-Tus y pueden completar la replicación, 
aunque sin Topo IV son incapaces de segregar, acumulándose moléculas encadenadas 
(Adams et al., 1992; Lopez et al., 2012). En las tres inmunodetecciones se aprecian los 
tres tipos de encadenados: CatAs (muy minoritarios debido a que su formación se debe a 
una excesiva rotura en el proceso de extracción del DNA), CatBs y CatCs representados 
como arcos verdes en los esquemas interpretativos. Estas señales sirven como control 
para confirmar la inhibición de la Topo IV. En cuanto a los arcos de CCRIs de pBR-
TerE@StyI y pBR-TerE@DraI no se observan diferencias significativas al compararlos 
con los aislados de las células DH5αF′ de la Figura 26. Sin embargo, el patrón 
correspondiente al arco de CCRIs de pBR-TerE@AatII es significativamente diferente. 
La mayoría de los topoisómeros muestran una elevada movilidad electroforética durante 
la segunda dimensión. Esta observación indica que, al menos para pBR-TerE@AatII, los 
CCRIs aislados de células parE10 (con la Topo IV inactiva in vivo) están más 











Figura 27. Inmunodetecciones correspondientes a los geles bidimensionales de las formas intactas de 
los plásmidos pBR-TerE@StyI, pBR-TerE@AatII y pBR-TerE@DraI aislados de células parE10 de E. 
coli crecidas durante 1 hora a 43 ºC una vez alcanzada la fase de crecimiento exponencial. A la derecha 
de cada inmunodetección se muestra un esquema interpretativo en donde las señales de las formas no 
replicadas se representan en negro, las señales de las moléculas parcialmente replicadas en rojo y los tres 







4.2.3. Análisis de los RIs de pBR-TerE@StyI, pBR-TerE@AatII y pBR-TerE@DraI 
aislados de células DH5αF′ en presencia de Chl en segunda dimensión 
  
 Para comparar con mayor resolución la tensión torsional de todos los RIs, se 
analizaron los CCRIs en geles bidimensionales de agarosa en donde la segunda dimensión 
se realizó en presencia de 5 µg/ml de Chl. La elección de dicha concentración se llevó a 
cabo teniendo en cuenta resultados de trabajos previos (Martinez-Robles et al., 2009; 
Olavarrieta et al., 2002c). Como se mencionó en la Introducción, la Chl es una molécula 
planar de pequeño tamaño que se intercala entre las hélices del DNA, provocando un 
desenrollamiento parcial de la molécula en el sitio en el que se intercala. Esta 
intercalación, por tanto, cambia el Tw de la molécula. En el caso de los plásmidos 
bacterianos que están (-) superenrollados, este desenrollamiento lleva una disminución del 
superenrollamiento (-) hasta que los plásmidos se relajan. A partir de ese momento, la 
incorporación de cantidades crecientes del agente intercalante hace que los plásmidos 
adquieran superenrollamiento (+) (Bauer and Vinograd, 1968; Olavarrieta et al., 2002c). 
 
 A diferencia de lo que ocurre con las formas no replicativas, cuando se analizan en 
geles bidimensionales RIs con las horquillas detenidas, los CCRIs no adquieren 
superenrollamiento (+). En estos intermediarios se produce un retroceso de las horquillas 
de replicación generando moléculas con un cuarto brazo (Fierro-Fernandez et al., 2007a; 
Fierro-Fernandez et al., 2007b; Olavarrieta et al., 2002c; Postow et al., 2001). Los CCRIs 
con horquillas en retroceso muestran la misma movilidad electroforética que los OCRIs. 
La Chl no afecta a la movilidad electroforética de los OCs y OCRIs puesto que no son 
dominios topológicamente cerrados y por tanto, no hay superenrollamiento que pueda 
variar debido al agente intercalante. En nuestro caso, la Chl debería afectar de forma 
diferente a las moléculas que no han replicado que a las parcialmente replicadas y, dentro 
de este último grupo, debería afectar más a pBR-TerE@StyI que a pBR-TerE@DraI ya 
que el intercalamiento sólo tiene efecto en la región superenrollada de los RIs (Lopez et 
al., 2012; Olavarrieta et al., 2002c), siendo ésta mayor en el caso del primer plásmido. 
 
 En la Figura 28 se ilustran las tres inmunodetecciones obtenidas de los tres 
plásmidos aislados de células DH5αF′ y analizados por electroforesis bidimensional. A la 








Figura 28. Inmunodetecciones correspondientes a los geles bidimensionales de las formas intactas de 
los plásmidos pBR-TerE@StyI, pBR-TerE@AatII y pBR-TerE@DraI aislados de células DH5αF′ de 
E. coli en los que la segunda dimensión transcurrió en presencia de 5 µg/ml de Chl. A la derecha de 
cada inmunodetección se muestra un esquema interpretativo en donde las señales de las formas no replicadas 






el efecto de la Chl en las moléculas no replicadas, CCCs, fue similar en los tres casos. Sin 
embargo, el efecto en la forma de los arcos correspondientes a CCRIs fue diferente en 
cada plásmido. Para pBR-TerE@StyI, la movilidad electroforética de los CCRIs cambia 
de una manera similar a la que se observa en los CCCs. Teniendo en cuenta que los CCRIs 
no pueden recuperar movilidad electroforética después de haber perdido todo su 
superenrollamiento (-) nativo (Fierro-Fernandez et al., 2007b; Olavarrieta et al., 2002c), se 
puede concluir que la mayoría de los CCRIs de pBR-TerE@StyI están próximos a un   
ΔLk = 0. Para pBR-TerE@AatII, el arco de CCRIs cambia su forma drásticamente, 
pasando de un arco curvo en ausencia de Chl (Figura 26) a un arco con un ángulo agudo 
en presencia del agente intercalante. En el caso de pBR-TerE@DraI, el cambio en la 
forma del arco es sutil.  
 
 
4.2.4. Análisis de los RIs de pBR-TerE@StyI, pBR-TerE@AatII y pBR-TerE@DraI 
aislados de células parE10 en presencia de Chl en segunda dimensión 
  
 Analizamos en presencia de Chl durante la segunda dimensión, los RIs de los tres 
plásmidos aislados, esta vez, de células parE10 de E. coli en las que se había inactivado in 
vivo la Topo IV cambiando el cultivo a la temperatura restrictiva de 43 ºC.  
 
 Las inmunodetecciones se muestran en la Figura 29 acompañadas a la derecha de 
su correspondiente esquema ilustrativo. El efecto de la Chl en las moléculas no replicadas, 
CCCs, fue similar en los tres casos. Los CCRIs de pBR-TerE@StyI no llegan a estar 
completamente relajados y la mayoría de los topoisómeros muestran una movilidad 
electroforética mayor que los OCRIs. En el caso de pBR-TerE@AatII, la forma del arco 
de CCRIs no es tan abrupta como ocurre en las moléculas aisladas de células DH5αF′ que 
se muestran en la Figura 28. La mayoría de los CCRIs permanecen todavía torsionados y, 
por tanto, con una movilidad electroforética superior a la de los OCRIs. Por último, en 
pBR-TerE@DraI, el cambio en la forma del arco fue, de nuevo, sutil. Todas estas 
observaciones sugieren que los CCRIs aislados de parE10 están más torsionados que los 
aislados de DH5αF′. Debido al tamaño de las regiones no replicadas el efecto de la Chl es 
notable para pBR-TerE@StyI, menos aparente para pBR-TerE@AatII y casi insignificante 








Figura 29. Inmunodetecciones correspondientes a los geles bidimensionales de las formas intactas de 
los plásmidos pBR-TerE@StyI, pBR-TerE@AatII y pBR-TerE@DraI aislados de células parE10 de E. 
coli crecidas durante 1 hora a 43 ºC en los que la segunda dimensión transcurrió en presencia de 5 
µg/ml de Chl. A la derecha de cada inmunodetección se muestra un esquema interpretativo en donde las 
señales de las formas no replicadas se representan en negro y las señales de las moléculas parcialmente 






4.2.5. Comparación de los RIs anudados de los plásmidos pBR-TerE@StyI, pBR-
TerE@AatII y pBR-TerE@DraI aislados de células DH5αF′ y parE10 
 
 Recientemente se ha demostrado que la tensión torsional reduce la probabilidad de 
que la Topo IV genere nudos en RIs plasmídicos (Lopez et al., 2012; Schvartzman et al., 
2013a; Witz et al., 2011a, b; Witz and Stasiak, 2010). Por otro lado, el nivel de 
anudamiento del DNA es proporcional a la masa molecular (Olavarrieta et al., 2002b). 
Para analizar, con otro abordaje, si los CCRIs de plásmidos aislados de parE10 están más 
torsionados que los aislados de DH5αF′, se decidió medir el anudamiento del DNA en la 
región replicada de los RIs aislados de ambas estirpes. Para identificar los nudos, 
digerimos los RIs de los tres plásmidos con la enzima AlwNI que los corta fuera de la 
región replicada (véanse las Figuras 6, 7 y 8 en Materiales y Métodos). Al cortar fuera de 
la burbuja que se acumula cuando la horquilla se detiene al llegar a la secuencia TerE, las 
moléculas resultantes son moléculas lineales de DNA conteniendo una burbuja interna. En 
una electroforesis bidimensional se detectan, además, unas señales discretas a modo de 
cuentas de collar que corresponden a burbujas anudadas o RIs anudados (Santamaria et al., 
2000a; Sogo et al., 1999; Viguera et al., 1996). En la Figura 30 se muestra el resultado de 
la electroforesis bidimensional para cada uno de los tres plásmidos aislados de la estirpe 
DH5αF′ (con la Topo IV activa in vivo) y en la Figura 31 se muestra el resultado de los 
plásmidos aislados de la estirpe ParE10 crecidos a la temperatura restrictiva durante la 
última hora (con la Topo IV inactiva in vivo). En todos los casos, en la parte inferior 
derecha de las inmunodetecciones aparece una señal intensa correspondiente a las 
moléculas lineales. La señal que le sigue en intensidad y que está desplazada a la izquierda 
se debe a RIs acumulados con una burbuja interna no anudada (Santamaria et al., 1998; 
Santamaria et al., 2000a; Viguera et al., 1996). Las señales en forma de cuentas de collar 
que aparecen hacia la derecha de los RIs acumulados corresponden a burbujas anudadas 
(Santamaria et al., 2000a; Sogo et al., 1999; Viguera et al., 1996). Como se puede 
observar, la movilidad electroforética de las señales de burbujas anudadas difiere 
ligeramente para cada uno de los tres plásmidos. Esta señal se extiende a la derecha y 
hacia abajo de las burbujas acumuladas no anudadas en pBR-TerE@StyI, a la derecha y 
curvada por encima de las burbujas no anudadas en pBR-TerE@AatII, y a la derecha y 







Figura 30. Análisis de los RIs de los plásmidos pBR-TerE@StyI, pBR-TerE@AatII y pBR-TerE@DraI 
aislados de células de células DH5αF′ de E. coli y digeridos con AlwNI. A la izquierda se muestran las 
inmunodetecciones de las electroforesis bidimensionales de cada plásmido junto con su esquema 
interpretativo. Las inmunodetecciones fueron escaneadas y la región donde migraron las burbujas no 
anudadas (en rojo) y anudadas (en azul) fue analizada por densitometría para determinar la proporción de 
estas últimas. Los perfiles densitométricos resultantes se muestran a la derecha con la proporción de 
burbujas anudadas en cada caso. 
 
dimensión, en la que la electroforesis transcurre en un gel de baja concentración de 
agarosa y bajo voltaje, la movilidad de las burbujas anudadas depende de su masa. Sin 
embargo, durante la segunda dimensión, en la que la electroforesis transcurre en un gel de 
alta concentración de agarosa y a alto voltaje, la movilidad aumenta en función de su 
complejidad, es decir, en función del tamaño de la burbuja y del número de cruces que 
tengan los nudos de la misma (Olavarrieta et al., 2002a; Stasiak et al., 1996).  
  
 Las señales correspondientes a las burbujas anudadas y no anudadas se 
cuantificaron por densitometría (Lopez et al., 2012; Olavarrieta et al., 2002a). Los perfiles 






Figura 31. Análisis de los RIs de los plásmidos pBR-TerE@StyI, pBR-TerE@AatII y pBR-TerE@DraI 
aislados de células parE10 de E. coli crecidas durante 1 hora a 43 ºC una vez alcanzada la fase de 
crecimiento exponencial y digeridos con AlwNI. A la izquierda se muestran las inmunodetecciones de las 
electroforesis bidimensionales de cada plásmido junto con su esquema interpretativo. Las 
inmunodetecciones fueron escaneadas y la región donde migraron las burbujas no anudadas (en rojo) y 
anudadas (en azul) fue analizada por densitometría para determinar la proporción de estas últimas. Los 




 Estos resultados demuestran que el número y complejidad de burbujas anudadas 
aumentan con el tamaño de la burbuja (Olavarrieta et al., 2002b): es mayor en el caso de 
pBR-TerE@DraI y menor en el de pBR-TerE@StyI. Además, comparando cada plásmido 
en ambas estirpes (DH5αF′ y parE10) se observa que el porcentaje de burbujas anudadas 
es mayor cuando el DNA es aislado de las células DH5αF′. Dicho de otro modo, la 
inhibición de la Topo IV produce una ligera disminución de la señal de burbujas anudadas, 
indicando que el grado de pre-encadenamiento es mayor en los plásmidos aislados de las 






4.3. Estudio de la replicación, segregación y transcripción de minicromosomas 
circulares y lineales en S. cerevisiae  
 
 Cuando las moléculas de DNA se separan mediante electroforesis, las moléculas 
circulares generan una serie de bandas correspondientes a formas superenrolladas y 
relajadas mientras que las moléculas lineales, carentes de superenrollamiento, dan lugar a 
una única banda. Recientemente, se ha observado que la naturaleza circular o lineal de los 
cromosomas afecta a procesos fundamentales del DNA como son su replicación y 
transcripción (Joshi et al., 2010). Además, el estrés topológico inducido por la replicación 
se ve influido por el tamaño de los cromosomas (Kegel et al., 2011). Por lo tanto, aunque 
las topoisomerasas son esenciales durante la replicación y transcripción del DNA (Brill 
and Sternglanz, 1988), es posible que minicromosomas lineales no necesiten 
topoisomerasas para replicar ni segregar. En el laboratorio se estableció un modelo con 
dos minicromosomas derivados de pRS316 en S. cerevisiae: uno en forma circular y otro 
en forma lineal. Estudiamos la replicación y segregación de esos minicromosomas en 
células sincronizadas de S. cerevisiae. (Kegel et al., 2011). Además, la estirpe de              
S. cerevisiae empleada tiene un sistema degrón inducible por temperatura (Dohmen et al., 
1994) con el que podremos analizar las consecuencias de la eliminación de la Topo 2. 
 
 
4.3.1. Construcción de minicromosomas artificiales circulares y lineales  
 
 Basándonos en trabajos previos sobre la construcción de cromosomas artificiales 
de levaduras o YACs (Murray and Szostak, 1983; Szostak and Blackburn, 1982) se 
construyeron dos cromosomas artificiales: uno circular -pYAC_MEM- (Figura 32A), y 
otro lineal -YAC_MEM- (Figura 32B). La construcción detallada se explica en el apartado 
3.4 de Materiales y Métodos. En resumen, el minicromosoma pYAC_MEM se generó a 
partir del minicromosoma circular pRS316 que contiene el origen de replicación ARS4, la 
secuencia de DNA centromérica CEN6 y el marcador de selección para auxotrofía URA3. 
En el sitio de restricción XhoI se clonó una región de 3,1 kb que contenía en los extremos 
repeticiones teloméricas de Tetrahymena thermophila y en el centro el gen de histidina 
(HIS3). Este fragmento se obtuvo mediante una digestión del minicromosoma pYAC-RC 




secuencias del fago λ, L1 y L2, a ambos lados de las repeticiones teloméricas para la 
posterior inmunodetección no radiactiva. Finalmente, el minicromosoma circular 
pYAC_MEM se digirió in vitro con la enzima de restricción BamHI para obtener el 




Figura 32. Mapas de los minicromosomas pYAC_MEM y YAC_MEM. Nombre, masa e ilustración 
esquemática de los elementos más relevantes y de los sitios de reconocimiento de enzimas de restricción de 
pYAC_MEM (A) y de YAC_MEM (B).  
 
 
 Realizamos estudios de replicación y segregación en ambos minicromosomas 
(pYAC_MEM y YAC_MEM). Una vez obtenidas ambas construcciones en E. coli se 
utilizaron para transformar células de la estirpe top2-td de S. cerevisiae (Figura 33A). 
Dicha estirpe es portadora de una mutación de tipo degrón en la Topo 2, la cual permite su 
degradación en condiciones de crecimiento restrictivo (véase el apartado 3.2.2.1 de 
Materiales y Métodos). La tasa de transformación con la forma circular del 
minicromosoma fue de 5.600 colonias por μg de DNA mientras que para la forma lineal se 
obtuvieron 2.300 colonias por μg de DNA. Surgieron dificultades para obtener colonias 





mismos (Enomoto et al., 1994). En el Southern blot de comprobación de la transformación 
con YAC_MEM (Figura 33B) se ilustra este problema. De las 11 colonias analizadas 
menos del 30% contenían la forma lineal intacta. Como control de transformación se 
utilizó el mismo minicromosoma aislado de E. coli. Finalmente, para evitar tener células 
con copias de nuestros minicromosomas integrados en el DNA genómico de las levaduras, 
se seleccionaron aquellas colonias en las que se comprobó que no tenían o tenían el menor 
posible DNA del minicromosoma comigrando con el DNA genómico de las levaduras. Se 
eligió la colonia número 5 de la transformación con pYAC_MEM mientras que para el 
caso del YAC_MEM se eligió la colonia número 2. 
  
 Con el YAC_MEM aislado de levaduras, se volvió a transformar la estirpe top2-td 
de levaduras y se comprobó que, en este caso, las 14 colonias estudiadas presentaban el 
minicromoma en su estado lineal. No se detectó recombinación ni recircularización al 
transformar la levadura con el minicromosoma lineal aislado directamente de levaduras 
(Figura 33C). 
 
 El DNA se organiza de manera diferente en procariotas y eucariotas y esto afecta a 
la topología del mismo (Germond et al., 1975). Para estudiar estas diferencias se realizó 
un Southern comparativo de las movilidades electroforéticas de las formas circulares y 
lineales de los minicromosomas aislados de E. coli y S. cerevisiae. Como se puede 
observar en el gel unidimensional de la Figura 33D, los minicromosomas presentan un 
comportamiento electroforético distinto dependiendo de su procedencia. Así, el 
cromosoma circular aislado de E. coli presenta mayor movilidad electroforética con 
respecto al cromosoma circular aislado de S. cerevisiae. Este aumento en la movilidad 
electroforética es debido al mayor superenrollamiento (-) que presentan los plásmidos 
bacterianos con respecto a sus homólogos en levaduras (Mayan-Santos et al., 2007). Por 
otro lado, la diferencia de movilidad observada en el cromosoma lineal, es consecuencia 
de la adición de repeticiones teloméricas por parte de la telomerasa de la levadura 
(Shampay et al., 1984), incrementando su tamaño y migrando, por tanto, a una altura 











Figura 33. Estudio de la transformación de células de E. coli y S. cerevisiae con pYAC_MEM y 
YAC_MEM. A: Inmunodetección del Southern de comprobación de la transformación de células de la 
estirpe top2-td con pYAC_MEM. Se examinaron 5 colonias crecidas en placa en condiciones de auxotrofía 
para el gen URA3. El DNA extraído se digirió con la enzima de restricción XhoI (I = DNA intacto, D = DNA 
digerido). Como control se utilizó pYAC_MEM aislado de E. coli. B: Inmunodetección del Southern de 
comprobación de la transformación de células de la estirpe top2-td con YAC_MEM extraído de E. coli. Se 
examinó el DNA de 11 colonias crecidas en placa en condiciones de auxotrofía para el gen URA3. Como 
control se utilizó YAC_MEM aislado de E. coli. C: Inmunodetección del Southern de comprobación de la 
transformación de células de la estirpe top2-td con el minicromosoma YAC_MEM extraído de S. cerevisiae. 
Se examinaron 14 colonias crecidas en condiciones de auxotrofía para el gen URA3. Como control se utilizó 
YAC_MEM aislado de E. coli. D: Inmunodetección del Southern comparativo de las transformaciones de 
















4.3.2. Estudio del ciclo celular de la estirpe top2-td de S. cerevisiae transformada con 
los minicromosomas pYAC_MEM y YAC_MEM en presencia y ausencia de Topo 2 
 
 Para estudiar los RIs y los productos de segregación (en presencia y ausencia de 
Topo 2) de los minicromosomas presentes en S. cerevisiae fue necesario sincronizar las 
levaduras. Los cultivos celulares en fase exponencial se sincronizaron en G1 con α-factor 
y se liberaron en fase S en condiciones permisivas o restrictivas. Con el objeto de 
comprobar la sincronía y la entrada en fase S, se recogieron alícuotas de las células en 
cultivo a distintos tiempos (0, 20, 40, 60 y 80 minutos) después de la liberación en la fase 
S. A continuación, se tiñeron con SYTOX®Green y se analizaron por citometría de flujo 
(Figura 34). Sólo se muestran las series correspondiente a las células transformadas con el 
minicromosoma circular, ya que no se observaron diferencias a nivel de ciclo celular entre 
la estirpe transformada con pYAC_MEM y con YAC_MEM. Los resultados obtenidos 
confirman trabajos anteriores (Baxter et al., 2011) indicando que en presencia de Topo 2 
(condiciones permisivas) se detecta a los 20 minutos la progresión en la fase S, 
acumulándose gradualmente células con contenido 2C. En ausencia de Topo 2 
(condiciones restrictivas) se aprecia un retraso en la entrada en fase S, tal como se observa 
al comparar el perfil con el de las células con Topo 2 después de 20 minutos. Sin embargo, 
este retraso se compensa y no se detectan diferencias significativas en el minuto 40. A los 
80 minutos, las células creciendo en condiciones restrictivas presentan contenidos en 
DNA ligeramente mayores que las células que crecen en condiciones permisivas. Esto 
puede deberse a defectos en la citoquinesis y a la conscuente aparición de células 
multinucleadas. Estos experimentos confirman que las células de levadura transformadas 
con los minicromosomas son capaces de completar la fase S en ausencia de Topo 2 
















Figura 34. Estudio de la sincronización celular y progresión en la fase S de la estirpe top2-td en 
presencia y en ausencia de Topo 2. Las células de la estirpe top2-td transformadas con pYAC_MEM en 
crecimiento exponencial se bloquearon con α-factor en la fase G1 del ciclo celular y se liberaron de forma 
sincrónica a la fase S en presencia (perfil izquierdo) y ausencia (perfil derecho) de Topo 2. Se recogieron 
muestras cada 20 minutos después de la liberación, se fijaron con etanol y se analizaron por citometría de 
flujo en presencia de SYTOX®Green. Se muestran los perfiles obtenidos; para una mejor comparación los 
perfiles de las células crecidas en condiciones permisivas se indican en color gris bajo los perfiles de las 





4.3.3. Análisis de la estabilidad mitótica y del número de copias de pYAC_MEM y 
YAC_MEM en S. cerevisiae 
 
 Los cromosomas de pequeño tamaño son inestables en levaduras (Murray et al., 
1986; Murray and Szostak, 1983; Szostak, 2010). Además, una pérdida de la función del 
centrómero convierte un elemento extracromosómico de copia única en un elemento 
multicopia (Enomoto et al., 1994).  
  
 Para determinar el número de copias de ambos minicromosomas después de más 
de 30 generaciones tras la transformación, se comparó, por densitometría, la señal 
generada por un gen cromosómico de copia única (URA3) con el mismo gen presente en 
los elementos extracromosómicos. En la Figura 35 se muestran los fragmentos de DNA 
extracromosómico (pYAC_MEM y YAC_MEM) y genómico digeridos con BamHI y 
XhoI analizados por electroforesis unidireccional. La inmunodetección obtenida de la 
electroforesis unidimensional fue analizada por densitometría. Los perfiles 
densitométricos de las bandas correspondientes a los fragmentos analizados se muestran 
en la parte inferior de la Figura 35. Se realizaron 3 análisis adicionales (no mostrados) con 
diferentes combinaciones de enzimas y la proporción obtenida del número de copias por 
célula fue de 1 a 2 para pYAC_MEM (la media fue de 1,4) y de 3 a 4 copias para 
YAC_MEM (media de 3,1). 
 
 Para comprobar si el aumento del número de copias del minicromosoma lineal se 
debía a una pérdida de la función del centrómero CEN6 (Enomoto et al., 1994), se estudió 
la estabilidad mitótica de los minicromosomas pYAC_MEM y YAC_MEM en la estirpe 
top2-td de S.cerevisiae durante 17 generaciones, tal y como se describe en el apartado 3.7 
de Materiales y Métodos. Se observó que los minicromosomas circulares se conservan en 
un 60% de las colonias mientras que los minicromosomas lineales en un 47%. Como 
control se estudió la estabilidad mitótica de plásmidos sin centrómero (pBB6) 









Figura 35. Estudio del número de copias de pYAC_MEM y YAC_MEM en S. cerevisiae. 
Inmunodetección del Southern para el análisis de los fragmentos analizados después de la digestión con 
BamHI y XhoI mediante la sonda URA3. La inmunodetección fue escaneada y las bandas correspondientes 
al fragmento de los minicromosomas y al fragmento del DNA genómico fueron analizadas por 
densitometría. Los perfiles densitométricos y la proporción del número de copias se muestran debajo. 
 
  
 Los resultados obtenidos confirman otros publicados previamente (Mann and 
Davis, 1986) e indican que, aunque los centrómeros son menos eficientes en los 
minicromosomas lineales, una proporción significativa de células mantienen copias de 
ambos minicromosomas de forma extracromosómica. 
 
  
4.3.4. Análisis de los RIs de pYAC_MEM y YAC_MEM  
 
 Para examinar la replicación de los minicromosomas, teniendo en cuenta que las 
células top2-td sincronizadas con α-factor completan la fase S 60 minutos después de su 
liberación (Baxter et al., 2011), decidimos recoger las células en el minuto 40 tras la 
liberación. Se aisló el DNA y se analizaron las formas intactas y digeridas por 






4.3.4.1. Análisis de los RIs de pYAC_MEM 
 
 Para el estudio de los RIs del minicromosoma circular, el DNA extraído se digirió 
con diferentes combinaciones de enzimas de restricción y se examinó por electroforesis 
bidimensional. En la Figura 32A se representa el mapa del pYAC_MEM sobre el que se 
indican los elementos más relevantes y los sitios de reconocimiento de las enzimas 
BamHI, SalI, SwaI, EcoRV y PvuI. Mediante las distintas combinaciones de enzimas, se 
generaron 6 fragmentos de estudio cuyos mapas se detallan en la parte inferior de la 
Figura 36. 
 
 Con el fin de analizar la replicación de dichos fragmentos se realizaron 
hibridaciones con las sondas L1 y L2 y se dividieron en dos grupos: los que contenían el 
ARS, lo que permitió realizar el análisis de la iniciación y progresión de las horquillas de 
replicación (Figura 37 A, B, C y D), y los que carecían de este elemento, lo que permitió 
el estudio de la progresión y terminación de las horquillas de replicación (Figura 37 E y 
F). 
 
 El fragmento pYAC_MEM BamHI-BamHI (Figura 37A) hibridado con la sonda 
L2 permitió examinar los patrones generados de los RIs de 6198 pb. En la Figura 37A se 
muestra la inmunodetección de la electroforesis bidimensional correspondiente al 
fragmento BamHI-BamHI realizada con la sonda L2 así como el diagrama interpretativo 
de las señales observadas. En color rojo se representa el arco de burbujas, en verde el arco 
de Y simples, en azul el arco de Y dobles, en morado el arco de recombinantes y en negro 
el arco de lineales. 
 
 Con el fin de interpretar el significado de las señales se utilizó el programa de 
simulación 2Dgels (Viguera et al., 1998). Este programa permite simular los patrones que 
generan los RIs de un fragmento determinado cuando se analizan por electroforesis 
bidimensional en geles de agarosa. Igualmente, permite predecir la forma de los RIs 
responsables de unos patrones específicos observados en una inmunodetección. Es esta 
última herramienta del programa la que usamos para averiguar cómo replican 







Figura 36. Mapas del minicromosoma pYAC_MEM y de los fragmentos generados tras su digestión 
con diferentes combinaciones de enzimas de restricción. Nombre, masa e ilustración esquemática de los 
elementos más relevantes y de los sitios de reconocimiento de enzimas de restricción de pYAC_MEM y de 
los diferentes fragmentos generados con las enzimas de restricción que se indican en cada caso. 
  
 
 En todos los casos se asumió que la replicación se inicia de forma bidireccional 
desde el origen ARS4. En el primer panel obtenido con el programa 2Dgels de la Figura 
37A y siguientes, se asumió que las horquillas se desplazan bidireccionalmente y a la 
misma velocidad sin impedimento alguno. Ninguno de los patrones de las 
inmunodetecciones obtenidas correspondía únicamente a este modelo. El fragmento 
BamHI-BamHI, según el modelo “sin impedimento” (primer panel), debería generar una 
señal de burbujas que se convierte en Y simple cuando el intermediario alcanza una masa 
de 1,85x (indicado por la flecha roja), al alcanzar la horquilla que se mueve en el sentido 
de las agujas del reloj el final del fragmento. El programa predijo que los patrones 





y coexistentes. Según el modelo llamado Cen-P (segundo panel), de centrómero 
permanente, la iniciación ocurre de manera bidireccional en el ARS. La horquilla que se 
mueve en sentido contrario a las agujas del reloj, se detiene en el centrómero CEN6 de 
forma permanente. En este caso, la horquilla que se desplaza en sentido de las agujas del 
reloj se desplaza por el minicromosoma hasta encontrarse con la horquilla detenida en 
CEN6. La transición de burbujas a Y dobles tiene lugar cuando el fragmento alcanza una 
masa 1,44x (indicado por la flecha azul). Esta señal de Y doble parte del arco de Y simple 
hacia el arco de recombinantes, con una inflexión en forma de gancho, debido a que su 
masa inicial es de 1,44x. El modelo llamado Cen-T (tercer panel), de centrómero 
temporal, asume que la horquilla que se desplaza en sentido contrario a las agujas del reloj 
sufre una parada transitoria cuando alcanza el CEN6 y continúa la replicación después de 
un período variable de tiempo. Por otro lado, la horquilla que se mueve a favor de las 
agujas del reloj se desplaza de manera uniforme lo que determina la transición de los 
intermediarios de burbuja a Y simple con una masa 1,43x (indicado por la flecha roja).  
 
 Para confirmar los modelos de replicación llamados Cen-P y Cen-T propuestos por 
el programa 2Dgels, estudiamos otros fragmentos con CEN6 y ARS4 en diferentes 
posiciones relativas. Para el fragmento BamHI-SalI (Figura 37B) de 5487 pb hibridado 
con la sonda L2, ambos modelos asumen que la transición ocurre con una masa de ~1,3x. 
Para el fragmento BamHI-EcoRV (Figura 37 C) de 4574 pb hibridado con L1 la transición 
ocurre con una masa de ~1,2x. El fragmento PvuI-PvuI (Figura 37D) de 4682 pb detectado 
con la sonda L1, presenta el ARS4 colocado cerca del extremo izquierdo del fragmento y 
ambos modelos predicen una señal de burbujas hasta una masa de 1,9x.  
 
 Analizando de nuevo la Figura 36, los fragmentos sin el ARS4 permiten el estudio 
de la progresión y terminación de las horquillas de replicación. Para el fragmento BamHI-
SwaI (Figura 37E) de 3242 pb y el fragmento PvuI-PvuI (Figura 37F) de 3284 pb los 
modelos predicen que la mayoría de los RIs consisten en una Y simple. El modelo Cen-T, 
asume que el bloqueo parcial en CEN6 sufrido por la horquilla que se desplaza en sentido 
contrario a las agujas del reloj permite la entrada de la otra horquilla en el fragmento en 
estudio por lo que la terminación tiene lugar en diferentes posiciones relativas cerca del 
extremo izquierdo. La señales generadas por infrecuentes y diferentes patrones de Y 






Figura 37. Análisis de los RIs de pYAC_MEM digeridos con diferentes combinaciones de enzimas 
mediante geles bidimensionales. Células top2-td transformadas con pYAC_MEM y sincronizadas en G1 se 
recogieron a los 40 minutos y se aislaron las formas replicativas. El DNA se digirió con distintas enzimas y 
se analizó por electroforesis bidimensional. En los paneles de la izquierda se muestran las 
inmunodetecciones de los RIs indicando las enzimas empleadas, el tamaño del fragmento y la sonda 
utilizada para la hibridación. A su derecha se muestran los respectivos esquemas interpretativos: en color 
rojo se representa el arco de burbujas, en verde el arco de Y simples, en azul el arco de Y dobles, en morado 
el arco de recombinantes y en negro el arco de lineales. En los paneles siguientes se muestran los RIs 
simulados con el programa 2DGels con sus respectivas masas indicadas a la izquierda de cada RI; en la parte 
superior se muestra un mapa del fragmento en estudio con el origen de replicación bidireccional en color 





4.3.4.2. Análisis de los RIs de YAC_MEM 
 
 Con el fin de identificar diferencias en la replicación de las formas circular y lineal 
del minicromosoma, se analizaron los RIs de YAC_MEM (Figura 38) para compararlos 
con los obtenidos de pYAC_MEM digerido con BamHI de la Figura 37A ya que 
contienen los mismos elementos y casi idéntico tamaño. La diferencia de tamaño es 
debida a que en el minicromosoma lineal YAC_MEM la telomerasa de levaduras añade 
secuencias teloméricas propias, aumentando ligeramente el tamaño del minicromosoma 





Figura 38. Mapa del minicromosoma YAC_MEM en S. cerevisiae. Nombre, masa e ilustración 
esquemática de los elementos más relevantes. 
 
 
 La inmunodetección de YAC_MEM aislado de células que han crecido en 
condiciones permisivas y la inmunodetección del mismo aislado de células que han 
crecido en condiciones restrictivas se muestran en la Figura 39A y B, respectivamente. 
Ambas inmunodetecciones se acompañan de un diagrama interpretativo. En los dos casos, 
con y sin Topo 2, los patrones de replicación fueron idénticos: un arco de burbujas casi 
completo y un arco de Y simple completo. La detección de un arco de burbujas 
prácticamente completo indica una iniciación de la replicación en el elemento ARS4 tal 
como aparece simulado en el primer panel. Por otra parte, la detección de un arco de Y 
simples completo indica la iniciación de la replicación en uno de los telómeros lo que 
determinaría una replicación unidireccional desde un extremo al otro del cromosoma 
lineal (segundo panel). Se observa que la señal del arco de Y simples es más intensa hacia 
el final de la replicación, conforme la masa de los RIs se acerca a 2,0x. Esto puede 
explicarse por la yuxtaposición de ambos patrones en esa región, como predice el 
programa de simulación 2Dgels, ya que la transición de burbuja a Y simple ocurre en una 







Figura 39. Análisis mediante geles bidimensionales de los RIs de YAC_MEM aislados de células top2-
td de S. cerevisiae en presencia y ausencia de Topo 2. Células top2-td transformadas con YAC_MEM 
crecidas en presencia (A) y ausencia (B) de Topo 2 y sincronizadas en G1 se recogieron a los 40 minutos 
tras la liberación en fase S y se aislaron las formas replicativas. El DNA intacto se analizó por electroforesis 
bidimensional. En los paneles de la izquierda se muestran las inmunodetecciones de los RIs detectados con 
la sonda L2. A su derecha se muestran sus respectivos esquemas interpretativos: en color rojo se representa 
el arco de burbujas, en verde el arco de Y simples, en morado el arco de recombinantes y en negro el arco de 
lineales. En los paneles siguientes se muestran los RIs simulados con el programa 2DGels con sus 
respectivas masas indicadas a la izquierda de cada RI; en la parte superior se muestra un mapa del fragmento 
en estudio con el origen de replicación bidireccional en color verde y el centrómero en magenta. 
 
 
4.3.5. Análisis de los productos de segregación de pYAC_MEM y YAC_MEM  
 
 Con el objeto de analizar cómo ocurre la segregación de los minicromosomas y en 
base a los perfiles obtenidos por citometría de flujo de la Figura 34, las células se 
recogieron en el minuto 80 después de la liberación en la fase S. Se aisló el DNA y se 
analizaron, mediante electroforesis bidimensional, tanto las formas intactas como las 
digeridas con una enzima de restricción de cadena sencilla. 
 
4.3.5.1. Análisis de los productos de segregación de pYAC_MEM 
 
 En la Figura 40 se muestran las inmunodetecciones de las formas intactas de 
pYAC_MEM aisladas en el minuto 80 y detectadas utilizando la sonda L2. En 





monoméricas y diméricas, lo que indica que la Topo 2 desencadena eficientemente las 
cromátidas hermanas una vez la replicación ha tenido lugar. Por el contrario, en 
condiciones restrictivas (Figura 40B), además de formas monoméricas, se detectan las 
distintas especies de moléculas encadenadas (CatAs, CatBs y CatCs) lo cual indica que la 




Figura 40. Análisis mediante geles bidimensionales de los RIs de pYAC_MEM aislados de células 
top2-td de S. cerevisiae en presencia y ausencia de Topo 2. Células top2-td transformadas con 
pYAC_MEM crecidas en presencia (A) y ausencia (B) de Topo 2 y sincronizadas en G1 se recogieron a los 
80 minutos tras la liberación en fase S y se aislaron las formas replicativas. En los paneles de la izquierda se 
muestran las inmunodetecciones de los RIs detectados con la sonda L2. A su derecha se muestran sus 
respectivos esquemas interpretativos.  
 
 
 Para confirmar la naturaleza de las distintas formas topológicas observadas en la 
Figura 40, las muestras intactas de pYAC_MEM se trataron con la endonucleasa de 
restricción de cadena sencilla Nt.Bpu10I, y posteriormente se analizaron por electroforesis 
bidimensional. En presencia de Topo 2 (Figura 41A) se detectan, únicamente, OCms y 
OCds mientras que, en ausencia de Topo 2 (Figura 41B) las señales más evidentes son las 
correspondientes a CatAs. En ambos casos, la desaparición de la señal correspondiente a 







Figura 41. Análisis mediante geles bidimensionales de los RIs de pYAC_MEM aislados de células 
top2-td de S. cerevisiae en presencia y ausencia de Topo 2 y tratados con Nt.Bpu10I. Células top2-td 
transformadas con pYAC_MEM crecidas en presencia (A) y ausencia (B) de Topo 2 y sincronizadas en G1 
se recogieron a los 80 minutos de la liberación en fase S, se aislaron las formas replicativas y se trató con la 
endonucleasa de restricción de cadena sencilla Nt.Bpu10I. En los paneles de la izquierda se muestran las 
inmunodetecciones de los RIs detectados con la sonda L2. A su derecha se muestran sus respectivos 
esquemas interpretativos.  
  
 
4.3.5.2. Análisis de los productos de segregación de YAC_MEM 
 
 En la Figura 42 se muestran las inmunodetecciones de las formas intactas de 
YAC_MEM aisladas en el minuto 80 y detectadas utilizando la sonda L2. La única señal 
detectada corresponde a monómeros lineales, independientemente de la presencia o 
ausencia de Topo 2. Puesto que en el minuto 40 se observan RIs en ambos casos (Figura 
39), este resultado indica que los minicromosomas lineales son capaces de segregar tanto 




Figura 42. Análisis mediante geles bidimensionales de los productos de segregación de YAC_MEM. 
Inmunodetecciones correspondientes a la electroforesis bidimensional del DNA aislado de células top2-td 
transformadas con YAC_MEM y sincronizadas en el minuto 80 tras la liberación en fase S en presencia (A) 






4.3.6. Construcción de minicromosomas artificiales circulares y lineales con una 
barrera para las horquillas de replicación (RFB) y análisis de sus RIs 
 
 Para estudiar si, además del centrómero, otras barreras naturales también dependen 
del superenrollamiento, se clonó un fragmento conteniendo la barrera de la horquilla de 
replicación (RFB) del DNA ribosómico de levaduras en su orientación activa (Brewer and 
Fangman, 1988). La secuencia RFB se localiza en el espacio intergénico y a ésta se une la 
proteína FOB1; este complejo detiene las horquillas de replicación de manera polar 
(Kobayashi, 2003; Kobayashi and Horiuchi, 1996).  
 
 La construcción del minicromosoma se realizó como se detalla en el apartado 3.4 
de Materiales y Métodos. El minicromosoma circular pYAC_MEM_RFB+ de 8908 pb se 
digirió con la enzima BamHI para dar lugar a la forma lineal YAC_MEM_RFB+ de 7140 
pb. Los mapas de los dos minicromosomas con sus elementos más relevantes se muestran 
en la Figura 43A y B. Las células top2-td de S. cerevisiae transformadas con ambos 
minicromosomas se bloquearon con α-factor en G1 y se liberaron de forma sincrónica en 
la fase S en condiciones permisivas. Las células se recogieron 40 minutos después de la 
liberación, se aisló el DNA y los RIs se analizaron por electroforesis bidimensional. Las 
inmunodetecciones obtenidas se muestran en la columna de la izquierda de la Figura 43C 
con sus correspondientes diagramas interpretativos a su derecha. El programa de 
simulación 2DGels se utilizó para predecir la forma de los RIs obtenidos y los paneles de 
los modelos obtenidos se muestra a la derecha de los diagramas interpretativos de las 
inmunodetecciones.  
 
  El DNA aislado de pYAC_MEM_RFB+ se digirió con las enzimas BamHI y SwaI 
dando lugar a un fragmento de 3708 pb (Figura 43B). La inmunodetección obtenida del 
gel bidimensional de este fragmento se muestra en la Figura 43C. Se observan un arco de 
burbujas completo y un arco de Y simples también completo con dos acumulaciones sobre 
éste último. Estos patrones son explicables según tres posibles modelos generados por el 
programa 2DGels: 1) la replicación se inicia en el ARS4 de forma bidireccional y las 
horquillas avanzan sin impedimento, 2) la replicación comienza en el ARS4 y la horquilla 
que viaja en sentido contrario a las agujas del reloj se detiene permanentemente en CEN6 




replicación comienza en el ARS4 y la horquilla que se mueve en sentido contrario de las 
agujas del reloj permanece detenida transitoriamente en CEN6 mientras que la otra 
horquilla se detiene permanentemente en el primer o segundo sitio de la RFB. 
  
 El DNA aislado de YAC_MEM_RFB+ se analizó, en este caso, sin digerir, por lo 
que su tamaño era de aproximadamente 7140 pb (Figura 43B). En la inmunodetección 
correspondiente de la Figura 43C se observa un arco de burbujas completo y un arco de Y 
simples también completo con una acumulación sobre el mismo. Estos patrones son 
explicables según tres modelos generados por el programa 2DGels: 1) la replicación se 
inicia en el ARS4 de forma bidireccional y las horquillas avanzan sin impedimento, 2) la 
replicación empieza en el ARS4 y la horquilla que viaja en el sentido de las agujas del 
reloj se detiene permanentemente en la RFB, 3) la replicación comienza en el telómero y 
la horquilla que se mueve a la derecha se detiene permanentemente en la RFB. 
 
 Los resultados obtenidos demostraron que la RFB funciona en ambos 




4.3.7. Estudio de la transcripición del gen URA3 en pYAC_MEM y YAC_MEM 
 
 Una observación directa de la transformación de las células top2-td de S. cerevisiae 
con los minicromosomas pYAC_MEM, YAC_MEM y sus variantes con RFB es que 
dichas células no pueden sobrevivir a menos que el gen URA3 de los minicromosomas 
transcriba de forma operativa. Beaurepaire y Chaconas han estudiado la expresión de 
varios genes presentes en los plásmidos circulares y lineales del genoma de Borrelia 
burgdorferi y han visto que la misma depende del contexto topológico en el que se 
encuentran (Beaurepaire and Chaconas, 2007). Por ello, decidimos analizar si en nuestro 
modelo de minicromosoma circular y lineal existen diferencias en la transcripción del gen 
URA3. 
 







Figura 43. Mapas de los minicromosomas pYAC_MEM_RFB+ y YAC_MEM_RFB+ y análisis 
mediante geles bidimensionles de los RIs de los dos fragmentos estudiados. A: Nombre, masa e 
ilustración esquemática de los elementos más relevantes y de los sitios de reconocimiento de enzimas de 
restricción de pYAC_MEM_RFB+. B: Nombre, masa e ilustración esquemática de los elementos más 
relevantes del fragmento pYAC_MEM_RFB+ digerido con SwaI y BamHI y de YAC_MEM_RFB+. C: 
Células top2-td transformadas con pYAC_MEM y sincronizadas en G1 se recogieron a los 40 minutos y se 
aislaron las formas replicativas. El DNA se digirió con distintas enzimas y se analizó por electroforesis 
bidimensional. En los paneles de la izquierda se muestran las inmunodetecciones de los RIs indicando las 
enzimas empleadas, el tamaño del fragmento y la sonda utilizada para la hibridación. A su derecha se 
muestran sus respectivos esquemas interpretativos: en color rojo se representa el arco de burbujas, en verde 
el arco de Y simples, en morado el arco de recombinantes y en negro el arco de lineales. En los paneles 
siguientes se muestran los RIs simulados con el programa 2DGels con sus respectivas masas indicadas a la 
izquierda de cada RI y en la parte superior se muestra un mapa del fragmento en estudio con el origen de 
replicación bidireccional en color verde, el centrómero en magenta y la barrera para la horquilla de 




 Para medir el nivel de expresión del gen URA3 se llevó a cabo una 
retrotranscripción del RNA de ambos minicromosomas seguida de PCR cuantitativa (RT-
qPCR). Se partió de dos cultivos independientes de células top2-td transformadas con 
pYAC_MEM o YAC_MEM creciendo en condiciones permisivas. Como control se utilizó 
un cultivo de células top2-td sin transformar. En la Figura 44A se muestran los resultados 
de las RT-qPCR. Se observó que el gen URA3 se expresa 2,2 veces más en el 
minicromosoma circular que en el lineal. Hay que recordar que el número de copias de 
ambos minicromosomas es diferente (apartado 4.3.3), habiendo más copias por célula del 
minicromosoma YAC_MEM (3,1) que del pYACMEM (1,4). Teniendo en cuenta este 
hecho se combinaron los datos para calcular la transcripción relativa de URA3 por copia 
del gen. De esta forma, el nivel de expresión en pYAC_MEM es 4,8 veces mayor que en 
YAC_MEM (Figura 44B). Los niveles de transcripción relativos mostrados en la Figura 
44A se calcularon usando la ecuación Pfaffl (Pfaffl, 2001) y el análisis estadístico se 
realizó con el programa de randomización de datos REST® el cual originó un p valor de 
0,002 indicando que existían diferencias significativas entre las 7 muestras analizadas.  
 
 Los resultados indican que el gen URA3 presenta un mayor nivel de transcripción 
cuando se encuentra superenrollado.  
 
 
Figura 44. Niveles relativos de transcripción del gen URA3 en pYAC_MEM y YAC_MEM. Células 
top2-td de S. cerevisiae en crecimiento asincrónico, en condiciones permisivas y transformadas con los 
minicromosomas pYACMEM o YACMEM se recogieron para su posterior extracción de RNA y posterior 
análisis mediante RT-qPCR. Se utilizó actina como gen endógeno de referencia. A: Diferencia relativa del 
nivel de transcripción del gen URA3 entre pYAC_MEM y YAC_MEM. El nivel de transcripción del gen 
URA3 en YAC_MEM se definió como 1. El nivel de transcripción relativa del gen URA3 en pYAC_MEM 
se obtuvo de 7 experimentos diferentes y se calculó con la ecuación Pfaffl (Pfaffl, 2001). Las barras indican 
la desviación estándar en cada caso. El análisis estadístico se realizó con el programa REST® (Pfaffl et al., 
2002) e indicó un p valor de 0,002. B: Diferencia relativa del nivel de transcripción del gen URA3 entre el 
pYAC_MEM y YAC_MEM por copia de gen. Se tiene en cuenta los valores del número de copias de 
minicromosomas presentes por célula calculados en el apartado 4.3.3 de Resultados. El nivel de 




















































5.1. Movilidad electroforética de moléculas superenrolladas, encadenadas y 
anudadas 
 
 Bell y Byers utilizaron originalmente la electroforesis bidimensional en geles de 
agarosa para separar intermediarios de recombinación (RcIs) de moléculas lineales (Ls) 
(Bell and Byers, 1983). La primera dimensión tuvo lugar a una concentración de 0,7% y 
un voltaje de 0,75 V/cm mientras que la segunda fue a una concentración de 1,5% de 
agarosa y 2,0 V/cm. En estas condiciones observaron que los RcIs migraban más 
lentamente que los Ls de la misma masa y, en condiciones de mayor concentración de 
agarosa y voltaje aumentaba el retraso en la movilidad. Posteriormente, se advirtió que la 
movilidad de las moléculas anudadas y encadenadas es proporcional a su compactación 
cuando se separan en geles de agarosa a bajo voltaje (Crisona et al., 1994; Fitzgerald-
Hayes et al., 1982; Laurie et al., 1998; Stasiak et al., 1996; Vologodskii et al., 1998). 
Aunque el comportamiento de estas moléculas analizado en geles con una elevada 
concentración de agarosa y alto voltaje ha recibido menor atención, se han podido separar 
distintas moléculas anudadas con gran resolución (Trigueros et al., 2001). Por otro lado, se 
sabe que en el caso de RIs anudados hay una inversión en la movilidad electroforética de 
las burbujas anudadas (Olavarrieta et al., 2002a; Olavarrieta et al., 2002b; Olavarrieta et 
al., 2002c; Sogo et al., 1999). Para averiguar las razones del cambio en la movilidad de 
estas moléculas, Webber y colaboradores realizaron simulaciones utilizando el método de 
Monte Carlo y concluyeron que las moléculas anudadas tendían a quedarse atrapadas entre 
las fibras del gel (Weber et al., 2013; Weber et al., 2006a; Weber et al., 2006b; Weber et 
al., 2005). Anteriormente, utilizando el mismo método, se describió que las moléculas de 
DNA relativamente grandes y superenrolladas adquieren una estructura ramificada que 
juega un papel importante en su movilidad (Vologodskii and Cozzarelli, 1994). 
 
 En esta Tesis Doctoral se ha demostrado que la movilidad electroforética de 
moléculas superenrolladas, encadenadas y anudadas con la misma masa molecular 
incrementan su movilidad conforme aumenta su compactación durante la primera 
dimensión de la electroforesis bidimensional en unas condiciones de concentración de 
agarosa de 0,4% y un voltaje de 1,0 V/cm (Figuras 20, 21A, 22A, 23, 24A y 25A). Sin 
embargo, durante la segunda dimensión en condiciones de 0,8-1,2% y 5,0-6,6 V/cm 





movilidad electroforética conforme aumenta su complejidad topológica (ΔC). Para 
comprender estas observaciones hay que tener en cuenta que cuando el tamaño de los 
poros del gel es más pequeño que las moléculas, la deformación y, por lo tanto, la 
facilidad de las moléculas para atravesarlos se convierte en el factor limitante de su 
movilidad (Marko, 1999; Marko and Siggia, 1994; Vetcher et al., 2010; Zivanovic et al., 
1986).  
 
 En geles de baja concentración de agarosa donde el tamaño del poro es mayor, las 
moléculas no necesitan comprimirse para pasar a través de ellos. Así, la movilidad 
electroforética de las moléculas aumenta conforme lo hace la complejidad de los nudos y 
encadenamientos ya que, a mayor complejidad, mayor compactación. Sin embargo, a alta 
concentración de agarosa donde el tamaño de los poros del gel es menor, las moléculas de 
DNA escasamente anudadas o encadenadas tienen mayor dificultad para atravesar el gel 
que aquellas moléculas del mismo tamaño sin nudos o sin encadenamiento. En este 
sentido, para que una molécula circular simple como una OC pase a través de un poro 
estrecho sólo es necesario que dos regiones de la misma se doblen. En cambio, para una 
molécula encadenada o anudada son necesarias, al menos, cuatro regiones fuertemente 
plegadas, lo que requiere un mayor trabajo en cada paso a través de un poro y, por tanto, 
una menor movilidad electroforética. Esto explicaría nuestros resultados de las moléculas 
anudadas y encadenadas, que inicialmente disminuyen su movilidad electroforética 
conforme aumenta su complejidad topológica. Por otra parte y como se evidencia en las 
Figuras 20-25, conforme las moléculas anudadas y encadenadas se vuelven más complejas 
(más de 8 cruces para moléculas anudadas y más de 6 cruces para moléculas encadenadas) 
aumenta también su movilidad electroforética, ya que ese grado de encadenamiento y 
anudamiento causa una fuerte flexión en el DNA facilitando su paso a través del gel.  
 
 Nuestros resultados han permitido concluir que para las moléculas circulares de ~ 
8000 pb con cruces de superenrollamiento, encadenamiento o anudamiento, la mejor 
manera de distinguir simultáneamente todos los topoisómeros de estas tres familias, es 
realizar la primera dimensión en un gel de agarosa al 0,4% y a un voltaje de 1,0 V/cm y la 






5.2. Dinámica de los cambios topológicos durante la replicación de plásmidos 
bacterianos 
 
 Actualmente, existen dos escuelas que intentan aclarar si las horquillas giran o no 
in vivo durante el proceso de replicación (Schvartzman and Stasiak, 2004). Por un lado, se 
ha descrito que la formación de moléculas encadenadas podría tener lugar casi al final de 
la replicación, cuando quedaran 200 pb sin replicar y por tanto, ya no podría actuar la 
DNA girasa ni la Topo IV por delante de la horquilla de replicación ((Hiasa and Marians, 
1996; Sundin and Varshavsky, 1980). Por otro lado, se defiende la formación de pre-
encadenados a largo de la replicación (Peter et al., 1998; Postow et al., 1999; Schvartzman 
and Stasiak, 2004). En la presente Tesis se ha tratado de dilucidar si las horquillas de 
replicación pueden o no girar in vivo en plásmidos bacterianos. 
 
 Si se considera que la maquinaria de replicación se encuentra anclada a la 
membrana impidiendo a las horquillas girar in vivo, la tensión generada por delante de la 
horquilla (en la región no replicada) no podría difundir a la región ya replicada. En los 
plásmidos utilizados en esta Tesis, una vez que la horquilla se detiene en el complejo Ter-
Tus y, hasta el momento de la extracción del DNA, la DNA girasa seguiría introduciendo 
superenrollamiento (-) hasta saturar la región no replicada. Al no poder girar las 
horquillas, este superenrollamiento no difundiría a la región ya replicada en forma de pre-
encadenados; la Topo IV no actuaría a este nivel siendo irrelevante si la estirpe es 
deficiente (parE10) o no (DH5αF′) en esta enzima. In vitro, durante el proceso de 
aislamiento y desproteinización del DNA, los cruces dextrógiros del superenrollamiento  
(-) de la región no replicada podrían difundir a la región ya replicada en forma de pre-
encadenados con cruces levógiros hasta que se equilibrara la tensión entre ambas regiones 
(Figura 2). En los plásmidos pBR-TerE el grado de la torsión variaría dependiendo del 
tamaño de la región no replicada después de la parada en el sitio TerE. Esta región no 
replicada representa el 20% en el caso de los RIs para pBRTerE@DraI, el 40% para pBR-
TerE@AatII y el 80% para pBR-Ter@StyI (Figuras 6, 7 y 8). Cuanto más pequeña sea la 
región no replicada de los RIs, menos espacio tendría la DNA girasa para introducir 
superenrollamiento (-). Esta torsión introducida por la DNA girasa se redistribuiría entre la 





ello, los RIs de pBR-TerE@StyI mostrarían el mayor grado de torsión mientras que los de 
pBR-TerE@DraI mostrarían el menor.  
 
 En resumen, si las horquillas no giraran in vivo, los RIs aislados de la estirpe 
DH5αF′ estarían igual de torsionados que los aislados de la estirpe deficiente en Topo IV 
(parE10). 
 
 Si se considera que las horquillas pudiesen girar in vivo, en el caso de los 
plásmidos aislados de DH5αF´, a medida que avanza la replicación, el superenrollamiento 
(+) (con cruces levógiros) que se acumulase inmediatamente por delante de la horquilla 
podría difundir transitoriamente a la región ya replicada en forma de pre-encadenados (con 
cruces dextrógiros) para, de esta forma, equilibrar la tensión de la molécula (Champoux 
and Been, 1980; Peter et al., 1998; Ullsperger et al., 1995). En esta estirpe, la Topo IV 
podría resolver los pre-encadenados con cruces dextrógiros con menos eficiencia que los 
levógiros (Crisona et al., 2000). Una vez que la horquilla se detiene en la secuencia TerE, 
los pre-encadenados con cruces dextrógiros de la región replicada y el superenrollamiento 
(-), también con cruces dextrógiros de la región no replicada se equilibrarían. La DNA 
girasa continuaría introduciendo superenrollamiento (-) con cruces dextrógiros en la 
región no replicada y esta torsión difundiría a la región ya replicada como pre-
encadenados con cruces levógiros, sustrato preferido de la Topo IV. Este “tira y afloja” 
entre la DNA girasa y la Topo IV comenzaría en el momento en el que la horquilla se 
detiene en el complejo Ter-Tus y continuaría hasta interrumpirse el crecimiento celular. 
La eficiencia de la Topo IV retirando pre-encadenados es mayor que la DNA girasa 
introduciendo superenrollamiento (-) (Hiasa and Marians, 1996; Ullsperger and 
Cozzarelli, 1996). En consecuencia, las moléculas parcialmente replicadas aisladas de las 
células con la Topo IV activa (DH5αF´) no estarían saturadas en ninguna de las dos 
regiones. En los RIs aislados de la estirpe ParE10 con la Topo IV inactiva cuando la 
horquilla alcanzara el complejo Ter-Tus dejaría de acumularse superenrollamiento (+) por 
delante de la misma. En la región no replicada, la DNA girasa seguiría introduciendo 
superenrollamiento (-) con cruces dextrógiros. Si las horquillas giraran in vivo, esta torsión 
difundiría a la región ya replicada como pre-encadenados con cruces levógiros. Sin 
embargo, a diferencia de lo que ocurriría en las células DH5αF′, al no poder actuar la 




ya replicada y superenrollamiento (-) en la no replicada. Por ello, el nivel de torsión en 
estos RIs sería mayor que en los aislados de las células DH5αF′. 
 
 En resumen, si las horquillas giraran in vivo habría una diferencia en el nivel de 
torsión de los RIs aislados de ambas estirpes. En la estirpe DH5αF′ la Topo IV podría 
eliminar pre-encadenados y, por lo tanto, los RIs nunca llegarían a saturarse de 
superenrollamiento (en la región no replicada) ni de pre-encadenamiento (en la región ya 
replicada) mientras que, en la estirpe parE10 la Topo IV no podría eliminar el pre-
encadenamiento. En la Figura 45 se representan las diferencias en el grado de torsión 
(superenrollamiento y pre-encadenamiento) esperables en las dos estirpes de E. coli para 





Figura 45. Esquemas de CCRIs ilustrando el grado y distribución de la torsión esperables en sus 
regiones no replicadas y replicadas una vez aislados si las horquillas pudiesen girar in vivo. Para 
simplificar se representa como CCRI el plásmido pBR-Ter@AatII. A: CCRI aislado de células DH5αF′ 
(Topo IV activa). B: CCRI aislado de células parE10 crecidas a temperatura restrictiva (Topo IV inactiva). 
La flecha azul hace referencia al giro de las horquillas de replicación tanto in vivo como in vitro (tras la 
desproteinización) con el consiguiente paso del superenrollamiento de la región no replicada a la ya 
replicada en forma de pre-encadenamiento. En la región no replicada, las dos hebras parentales se 








 Los resultados obtenidos en la presente Tesis Doctoral (Figuras 26-29) indican que 
las horquillas pueden girar in vivo. 
 
 En los experimentos descritos, utilizamos dos estirpes que se diferencian en tener 
la Topo IV activa (DH5αF´) o inactiva (parE10) in vivo. En los tres plásmidos bacterianos 
empleados, la horquilla de replicación se detiene en el sitio TerE en el 80% de los casos, 
mientras que en el 20% restante lo atraviesa sin impedimento debido al fallo en la 
formación de un complejo Ter-Tus estable (Olavarrieta et al., 2002c). En estos últimos la 
replicación se completa normalmente y la segregación tiene lugar siempre que la Topo IV 
esté activa. En las células parE10, por el contrario, la inhibición de la Topo IV provoca la 
acumulación de moléculas encadenadas (Adams et al., 1992; Lopez et al., 2012). En las 
inmunodetecciones de las Figuras 26 y 28 correspondientes a los RIs aislados de DH5αF´ 
no se observa ningún tipo de molécula encadenada a diferencia de las inmunodetecciones 
de las Figuras 27 y 29 donde las células parE10 crecieron a la temperatura. Estos 
resultados sirven como control para confirmar la inhibición de la Topo IV en las células 
parE10. Por otro lado, descartamos emplear la inhibición de la DNA girasa ya que 
afectaría a las primeras etapas de la replicación, cuando la actividad de esta enzima resulta 
crucial, impidiendo la detección de los RIs. 
 
 Los plásmidos bacterianos pBR-Ter utilizados nos han permitido disponer de 
moléculas con distinto grado y tipo de torsión. En los topoisómeros de los RIs del 
plásmido pBR-TerE@AatII, aproximadamente la mitad de la molécula permanece sin 
replicar mientras que la otra mitad ha sido replicada. Por esta razón, cambios sutiles en su 
tensión tienen un efecto inmediato en la movilidad electroforética. Comparando la 
movilidad electroforética de los RIs de los plásmidos con la parada en AatII en ambas 
estirpes (Figuras 26 y 27) observamos que los topoisómeros de los RIs de DH5αF′ 
describen un arco que abarca desde la zona de mayor movilidad para los RIs de pBR-
TerE@AatII hasta los OCRIs (Figura 26). En cambio, los topoisómeros aislados de las 
células parE10 se encuentran acumulados en la zona donde presentan mayor movilidad 
electroforética, lo que indica que están altamente torsionados (Figura 27). Estas 
diferencias nos permiten sugerir que las horquillas pueden girar in vivo. Sin embargo, esta 
observación es menos convincente para los plásmidos pBR-TerE@StyI y pBR-




señales correspondientes a los topoisómeros de los RIs. En el caso de pBR-TerE@StyI la 
mayor parte de la molécula se compone de superenrollamiento en la región no replicada 
mientras que en pBR-Ter@DraI la mayor parte se compone de pre-encadenados en la 
región ya replicada. Por lo tanto, se necesitarían diferencias muy elevadas de torsión para 
detectar cambios significativos en la movilidad electroforética de estos plásmidos.  
 
 Los resultados obtenidos con el agente intercalante cloroquina (Chl) acenrúan la 
suposición de que las horquillas pueden girar durante la replicación. Si los RIs de los 
plásmidos aislados de DH5αF′ tuvieran un nivel de torsión menor que los aislados de la 
estirpe ParE10 se necesitaría menor cantidad del agente intercalante cloroquina (Chl) para 
alcanzar el mismo nivel de relajación. Se ha descrito que la intercalación de la Chl en las 
cromátidas hermanas de la región ya replicada no tiene ningún efecto en el 
superenrollamiento debido a los extremos libres de las cadenas nacientes (Schvartzman 
and Stasiak, 2004). Por lo tanto, el uso de la Chl sólo tendrá efecto en las regiones no 
replicadas de los RIs de los plásmidos, induciendo cambios relevantes en el 
superenrollamiento. En las inmunodetecciones de las Figuras 28 y 29 se observó que en 
presencia de Chl, en pBR-TerE@DraI, como la región no replicada sólo comprende el 
20% del plásmido, el efecto es insignificante. En cambio, en pBR-TerE@StyI, donde la 
región no replicada comprende el 80%, quedaron en evidencia las diferencias entre los RIs 
aislados en ambas estirpes. La Chl relajó completamente un número significativo de 
CCRIs en el caso de las moléculas aisladas de DH5αF′ (Figura 28) mientras que aún era 
posible detectar topoisómeros con elevada movilidad electroforética en el caso de los 
aislados de ParE10 (Figura 29). Una observación similar es evidente en el caso de los 
plásmidos pBR-TerE@AatII. 
 
 Los datos experimentales correspondientes a las Figuras 26, 27, 28 y 29 indican 
que los RIs aislados de células parE10 tienen un nivel de torsión mayor que los aislados de 
células DH5αF′. En la Figura 46 se representan los esquemas de los RIs aislados de ambas 
estirpes según la interpretación basada en los resultados de las Figuras 26-29. Estas 
diferencias indican que las horquillas de replicación pueden girar in vivo y que, por lo 











Figura 46. Esquemas ilustrando las diferencias observadas en el grado y distribución de la torsión en 
las regiones no replicadas y replicadas de los plásmidos pBR-TerE@StyI, pBR-TerE@AatII y pBR-
TerE@DraI aislados de células DH5αF′ (Topo IV activa) o parE10 en condiciones restrictivas (Topo 
IV inactiva). Nótese que para el plásmido pBR-TerE@StyI la mayoría de los cruces son del tipo de 
superenrollamiento mientras que para pBR-TerE@DraI son del tipo de pre-encadenamiento. En pBR-
TerE@AatII hay una distribución similar de ambos tipos de torsión. En los tres plásmidos, la torsión general 
es mayor en los aislados de las células parE10. En todos los casos, las dos hebras parentales se representan 




5.2.1. Anudamiento de cromátidas hermanas durante la replicación de plásmidos en 
E. coli 
 
 En 1987 y 1991, sendos trabajos de Shishido y colaboradores señalaron un 
aumento de los nudos formados in vivo en plásmidos pBR322 crecidos bien en estirpes de 
E. coli defectivas para la DNA girasa o en presencia de inhibidores de dicha enzima, 
respectivamente (Ishii et al., 1991; Shishido et al., 1987). Los autores atribuyeron entonces 
a la DNA girasa un posible papel en el anudamiento y desanudamiento del DNA. Sin 
embargo, posteriormente se describió que la función de desanudar recaía sobre la Topo IV 
(Adams et al., 1992; Buck and Zechiedrich, 2004; Deibler et al., 2001; Zechiedrich and 
Cozzarelli, 1995; Zechiedrich et al., 1997). El aumento de nudos observado en el DNA 
cuando la DNA girasa está inactiva sugiere que el superenrollamiento ayuda a la Topo IV 
a mantener el DNA desanudado in vivo (Lopez et al., 2012; Schvartzman et al., 2013a; 
Witz et al., 2011a, b; Witz and Stasiak, 2010). Dicho de otro modo, la probabilidad de 
anudamiento aumenta a medida que disminuye el superenrollamiento. Por otro lado, se ha 
descrito que el nivel de anudamiento del DNA es proporcional a la masa molecular 
(Olavarrieta et al., 2002b). Por ello, para analizar diferencias de torsión en los RIs aislados 
de las estirpes DH5αF′ y parE10, medimos el anudamiento de los RIs en los tres 
plásmidos de nuestro estudio (Figuras 30-31). Encontramos, en estos casos, que el número 
y la complejidad de los nudos en los RIs son mayores en los intermediarios aislados de 
DH5αF′, apuntando que el grado de pre-encadenamiento es mayor para los aislados de 
parE10.  
  
 Las diferencias de torsión observadas en las Figuras 26-31 indican que las 
horquillas de replicación pueden girar in vivo y que, por lo tanto, hay formación de pre-
encadenados en plásmidos bacterianos durante la replicación. No obstante, no hay que 
perder de vista que esta conclusión se basa en observaciones realizadas en plásmidos 
bacterianos artificiales, de pequeño tamaño y con un bloqueo para la horquilla de 
replicación; de manera que es posible que el giro sólo se produzca in vivo si la progresión 
de la horquilla está impedida o afectada de alguna manera. La generalización a otros 
sistemas como el cromosoma de E. coli o los cromosomas de los organismos eucariotas 






5.3. Replicación, segregación y transcripción de minicromosomas circulares y 
lineales en S. cerevisiae  
 
5.3.1. Papel del superenrollamiento en la progresión de las horquillas de replicación: 
centrómero y barrera RFB 
 
 Las secuencias centroméricas de S. cerevisiae constan de 125 pb y están 
conservadas entre los diferentes cromosomas (Fitzgerald-Hayes et al., 1982). El 
componente estructural de estas secuencias es un nucleosoma específico en el que la 
histona 3 centromérica (Cse4p) reemplaza a la histona H3 canónica (Meluh et al., 1998). 
Estos nucleosomas Cse4p inducen superenrollamiento (+) en minicromosomas de 
levadura (Furuyama and Henikoff, 2009). 
 
 En los distintos patrones obtenidos en el estudio de la replicación del pYAC_MEM 
(Figura 37), se ha observado un bloqueo de la horquilla de replicación en su encuentro con 
el centrómero. Dicho bloqueo, temporal o permanente, podría relacionarse con la 
presencia de superenrollamiento (+) provocado por el nucleosoma, teniendo en cuenta que 
el superenrollamiento (+) no compensado por delante de la horquilla de replicación 
obstaculiza el avance de la misma (Greenfeder and Newlon, 1992). En cambio, en el 
cromosoma lineal YAC_MEM (Figura 38) no se ha observado colapso de la horquilla a la 
altura del centrómero. Esto podría explicarse por una pérdida de la función del centrómero 
en el YAC_MEM debido a un antagonismo entre el centrómero y los telómeros (Enomoto 
et al., 1994). Sin embargo, no explicaría lo observado en pYAC_MEM (Koshland et al., 
1987). Por lo tanto, una interpretación alternativa sería la disipación del 
superenrollamiento por los telómeros en el YAC_MEM evitando el bloqueo en el 
centrómero. 
 
 Se decidió determinar si, además de los centrómeros, hay otras barreras capaces de 
bloquear las horquillas de replicación dependiendo del nivel de superenrollamiento del 
DNA. Se estudió, en este caso, la barrera RFB del DNA ribosómico de S. cerevisiae, 
elemento ampliamente estudiado y que funciona en minicromosomas circulares de 
levaduras de forma natural (Benguria et al., 2003; Brewer and Fangman, 1988; Kobayashi, 




resultados obtenidos demostraron que, tanto en el minicromosoma circular como en el 
lineal, la RFB actúa como barrera de replicación independientemente de la topología del 
DNA (Figura 43).  
 
 
5.3.2. Desplazamiento asimétrico de las horquillas de replicación 
 
 En la presente Tesis Doctoral se ha estudiado la replicación de cromosomas 
artificiales en S. cerevisiae in vivo mediante electroforesis bidimensional en geles de 
agarosa. Los resultados obtenidos indican que la replicación de los minicromosomas 
circulares se inicia siempre en el ARS (Figura 37). Si la progresión de las dos horquillas 
de replicación es asimétrica, el encuentro de ambas, que define la terminación de la 
replicación, no se produciría en la posición diametralmente opuesta al ARS, sino que 
podría tener lugar a lo largo de una amplia región de terminación del cromosoma. La 
región de terminación se identifica en los geles bidimensionales como una zona triangular 
localizada entre el arco de recombinantes, la caída de Y simples y el arco de Y dobles 
(Schvartzman et al., 2012). En la Figura 37E y F observamos estas zonas triangulares 
características de una progresión y terminación asimétrica. Además, en la Figura 37A 
correspondiente al corte con la enzima BamHI, se observa que el tamaño de la burbuja no 
corresponde al esperado teniendo que el ARS está localizado casi en el centro del 
fragmento. El arco de burbujas se convierte en un arco de Y simples antes de lo esperado, 
indicando que una de las horquillas llega al extremo del fragmento antes que la otra. El 
mismo fenómeno se observa en el corte con PvuI (Figura 37D), confirmando la progresión 
asimétrica de las horquillas de replicación desde el origen de replicación ARS.  
 
 En la gran mayoría de los replicones eucariotas, la activación de un origen de 
replicación supone el ensamblaje de dos complejos replicativos completos que se mueven 
en direcciones opuestas (Kornberg and Baker, 1992). En células de mamíferos infectadas 
con SV40 se observaron, mediante electroforesis bidimensional y microscopía electrónica, 
horquillas de replicación localizadas en distintos puntos respecto al origen de replicación 
(Tapper and DePamphilis, 1980). Se concluyó que existían diferencias en las tasas de 
progresión de las horquillas y que además, se producía una salida asincrónica de las 





demostraron que ciertos plásmidos de S. cerevisiae inician la replicación en el ARS1 de 
manera bidireccional y, al detectar moléculas asimétricas en las etapas tempranas de la 
replicación, sugirieron que las horquillas raramente se disparan al mismo tiempo (Celniker 
et al., 1984). En nuestro laboratorio, Santamaría y colaboradores detectaron una 
heterogeneidad en la población de RIs en plásmidos de replicación autónoma in vivo en S. 
cerevisiae. Se propuso entonces, que la terminación de la replicación de forma aleatoria es 
debida a la salida asincrónica de las dos horquillas desde un mismo origen bidireccional 
pero con diferencias en la tasa de progresión de las mismas (Santamaria et al., 2000b). Por 
otro lado, los procesos de replicación y transcripción simultáneos en una misma molécula 
de DNA producen una colisión de ambas maquinarias (Deshpande and Newlon, 1996; 
McGlynn et al., 2012). El resultado de esta colisión depende de la orientación de la unidad 
de transcripción con respecto a la horquilla de replicación siendo las colisiones cabeza con 
cabeza más problemáticas que las codireccionales (Prado and Aguilera, 2005; Srivatsan et 
al., 2010; Wang et al., 2007). Además, tanto la transcripción como la replicación generan 
superenrollamiento (+) por delante de las horquillas, lo que puede producir un bloqueo 
topológico para el avance de las mismas (Olavarrieta et al., 2002a; Wu et al., 1988).  
 
 Los resultados de la Figura 37 indican la convergencia de varios fenómenos 
durante la replicación del minicromosoma pYAC_MEM. Por un lado, el bloqueo temporal 
o permanente, comentado en el apartado anterior y simulado por el programa 2Dgels. Por 
otro lado, la progresión asimétrica intrínseca de las horquillas de replicación descrita en 
plásmidos de S. cerevisiae (Celniker et al., 1984; Santamaria et al., 2000b). Además, la 
progresión (y consecuente terminación) asimétrica que se detecta, podría deberse a una 
ralentización de la horquilla que recorre la zona del gen HIS3 debida a una eventual 
colisión entre las maquinarias de replicación y transcripción (Olavarrieta et al., 2002a; 










5.3.3. Iniciación de la replicación en los telómeros 
 
 En células humanas y de levaduras existen evidencias de que las horquillas de 
replicación se detienen al llegar al DNA telomérico indicando que estas zonas replican de 
manera distinta y más lenta (Makovets et al., 2004; Miller et al., 2006). Se ha postulado 
que los orígenes que replican el DNA telomérico se localizan normalmente en la región 
subtelomérica y no dentro de las secuencias teloméricas (Gilbert, 2004; Gilson and Geli, 
2007). Sin embargo, Kurth y colaboradores establecieron un modelo con substratos 
lineales de DNA compuestos exclusivamente por repeticiones teloméricas que eran 
capaces de iniciar la replicación en extractos de Xenopus, sugiriendo que los orígenes 
activos pueden ensamblarse y activarse en estas zonas (Kurth and Gautier, 2010). En 
fibroblastos de embriones de ratón se ha visto que un 3% de la replicación inicia dentro de 
los telómeros (Sfeir et al., 2009). Asímismo, se ha observado inicio de la replicación en 
telómeros de cromosomas humanos en líneas de células madre embrionarias y en dos tipos 
de células somáticas primarias (Drosopoulos et al., 2012). 
 
 El estudio de la replicación del minicromosoma lineal YAC_MEM en S. cerevisiae 
evidenció un doble patrón de replicación (Figura 38). El patrón de burbuja prácticamente 
completa indica la iniciación de la replicación en el ARS de forma bidireccional. Por otro 
lado, el patrón de Y simple completa, indica una replicación unidireccional desde uno de 
los extremos del cromosoma, zona en la que se localizan las repeticiones teloméricas. Esta 
observación confirma que, al igual que en otros organismos, la iniciación de la replicación 
puede ocurrir en el DNA telomérico. En el minicromosoma circular pYAC_MEM, por el 
contrario, la ausencia de un arco de burbujas en el corte PvuI-PvuI hibridado con la sonda 
L2 (Figura 37F) indica que la replicación no se inicia en los telómeros. 
 
 
5.3.4. Segregación de minicromosomas circulares y lineales en ausencia de Topo 2 
 
 El superenrollamiento (-) ayuda a la unión de proteínas requeridas para el 
comienzo de la replicación y de la transcripción (Gellert, 1981). Conforme progresa la 
replicación se va acumulando superenrollamiento (+) por delante de las horquillas que 





necesario para el progreso de la replicación (Peter et al., 1998). Se ha visto que la 
progresión de la replicación no está afectada por la deleción independiente de la Topo 1 ó 
2 (Bermejo et al., 2007). Sin embargo, una vez que la replicación llega a su fin, la Topo 2 
es la encargada de eliminar los encadenados resultantes, permitiendo la segregación de las 
cromátidas hermanas (Holm et al., 1985). La Topo 3 junto con la helicasa Sgs1 es capaz 
de desencadenar DNA in vitro (Cejka et al., 2012). En esta Tesis (Figuras 40 y 41) se ha 
confirmado que en ausencia de Topo 2 in vivo se acumulan encadenados de 
minicromosomas circulares, incapaces de segregar una vez terminada la replicación 
(Baxter et al., 2011; Brill et al., 1987). En cuanto a la segregación del minicromosoma 
YAC_MEM, vimos que es capaz de segregar en ausencia de Topo 2 (Figura 42). 
 
 
5.3.5. La tension torsional del cromosoma lineal se disipa por los telómeros 
permitiendo la segregación en ausencia de Topo 2 
 
 En 1992, Gartenberg y Wang observaron que cuando plásmidos circulares de S. 
cerevisiae adquirían un elevado superenrollamiento (+), la transcripción del gen de la β-
galactosidasa se veía disminuida (Gartenberg and Wang, 1992). Por otra parte, Roca y 
colaboradores demostraron que la acumulación de superenrollamiento (+) en el DNA 
intracelular provoca cambios en los patrones del transcriptoma de S. cerevisiae. Estos 
autores observaron que el nivel de transcripción de diferentes genes está determinado por 
la distancia que separa a los mismos del final de los cromosomas. Mientras que la mayoría 
de los genes reducían su nivel de transcripción entre 2 y 6 veces, aquellos localizados a 
menos de 100 kb del telómero escapaban gradualmente a esta reducción de la 
transcripción (Joshi et al., 2010). En base a estos resultados, los autores sugirieron que el 
superenrollamiento se disipa por los telómeros.  
 
 Algunos trabajos señalan que las helicasas pif1 y/o rrm3 podrían jugar un papel 
crucial en la disipación del superenrollamiento a través de los telómeros in vivo (Ivessa et 
al., 2002; Ivessa et al., 2000) y se sigue estudiando la formación de estructuras secundarias 
en los mismos: t-loops (de Lange, 2004) y G-quartets (Williamson, 1994). Los resultados 
obtenidos en la presente Tesis Doctoral indican que estas estructuras no son barreras 




minicromosoma lineal YAC_MEM es capaz de replicar y segregar a pesar de la 
degradación de la Topo 2, confirmando su capacidad de eliminar el superenrollamiento a 
través de los telómeros. Estos resultados contrastan con los obtenidos con el 
minicromosoma circular pYAC_MEM (Figuras 40 y 41). En este caso, se trata de un 
dominio topológicamente cerrado que alberga superenrollamiento y, por lo tanto, en 
ausencia de Topo 2 no es capaz de completar la segregación.  
 
 
5.3.6. Transcripición del gen URA3 en minicromosomas circulares y lineales 
 
 La obtención células transformadas con YAC_MEM y YAC_MEM_RFB+ en 
medio Ura
-
 (Figuras 33 y 43) indica que estos minicromosomas transcriben el gen URA3 
de forma funcional. El superenrollamiento tiene un papel crucial en la transcripción, 
modulando dicho proceso (Gartenberg and Wang, 1992; Joshi et al., 2010; Liu and Wang, 
1987; Ma and Wang, 2014). En el año 2007, Beaurepaire y Chaconas estudiaron varios 
genes presentes en los plásmidos circulares y lineales del genoma de Borrelia burgdorferi 
y observaron que su transcripción dependía del contexto topológico en el que se 
encontraban (Beaurepaire and Chaconas, 2007). La utilización de un minicromosoma 
circular frente a uno lineal, nos ha permitido estudiar la transcripción del gen URA3, 
presente en ambos contextos. Los resultados conseguidos indican que el nivel de 
expresión relativa del gen es 2,2 veces mayor en el contexto circular que en el lineal 
(Figura 44A). Teniendo en cuenta el número de copias de cada tipo de minicromosoma en 
las células top2-td (1,4 copias de pYAC_MEM/cél. y 3,1 copias de YAC_MEM/cél. 
Véase el apartado 4.3.3 de Resultados) la diferencia de expresión puede considerarse hasta 
4,8 veces mayor en el minicromosoma circular que en el lineal (Figura 44B). En resumen, 
podemos concluir que si el gen URA3, constitutivamente situado en el cromosoma 3 del 
genoma de S. cerevisiae en un dominio topológico cerrado y por tanto, superenrollado, se 
transfiere a un dominio sin superenrollamiento como el YAC_MEM, la transcripción es 








5.3.7. Consideraciones acerca de la necesidad de la Topo 2 
 
 El origen y la evolución de las topoisomerasas ha sido ampliamente estudiado por 
el grupo de Forterre (Forterre and Gadelle, 2009; Forterre et al., 2007; Gadelle et al., 
2003). El hecho de que las principales familias de topoisomerasas no sean homólogas 
sugiere que se originaron independientemente en los tres dominios de los seres vivos: 
Archaea, Bacteria y Eucarya. Por otro lado, parece probable que las topoisomerasas no 
fueran necesarias para las primeras formas de vida en la tierra como se propone en el 
modelo del último antepasado común (LUCA: Last Universal Common Ancestor) según el 
cual, el genoma de RNA no necesitaría topoisomerasas (Forterre et al., 2007). 
Recientemente, se ha descubierto que en bacterias del género Streptomyces, la Topo IV es 
esencial para la segregación de los cromosomas circulares pero no para los lineales 
(Huang et al., 2013). En esta Tesis se demuestra que la Topo 2 no es necesaria para la 
replicación y segregación de minicromosomas lineales de levadura. Estas observaciones 
llevan a plantearse cuestiones como: ¿con qué tamaño se hace necesaria la Topo 2 para 
segregar? ¿Un cromosoma lineal de levadura con un dominio topológico interno y dos 
dominios topológicos abiertos en los extremos, se puede considerar un prototipo de 
cromosoma eucariota? Aunque estas preguntas escapan de los objetivos de esta Tesis, es 
posible especular con la idea de que en un YAC lineal con dos ARS funcionales, la Topo 
2 sería necesaria para resolver la tensión generada por las dos horquillas progresando en 
direcciones opuestas. Para abordar este desafío, se necesitaría ampliar el tamaño de los 
minicromosomas de forma gradual, y comprobar progresivamente, la dinámica de la 







































1. La contribución a la movilidad electroforética de un aumento de la complejidad 
topológica difiere para las moléculas superenrolladas, encadenadas y anudadas, 
dependiendo de las condiciones de electroforesis.  
 
2. Para moléculas circulares de aproximadamente 8000 pb las mejores condiciones para 
distinguir todos los topoisómeros de moléculas superenrolladas, encadenadas y anudadas 
por electroforesis bidimensional en geles de agarosa son una concentración de gel al 0,4% 
de agarosa y un voltaje de 1,0 V/cm durante la primera dimensión y una concentración de 
gel al 1,0% de agarosa y un voltaje de 6,6 V/cm durante la segunda dimensión. 
 
3. Los RIs aislados de células de la estirpe DH5αF′ tienen un nivel de torsión menor que 
los aislados de la estirpe ParE10 lo que sugiere que las horquillas giran in vivo durante la 
replicación dando lugar a la formación de pre-encadenados.  
 
4. La iniciación de la replicación en los minicromosomas circulares sólo tiene lugar en el 
ARS mientras que en los minicromosomas lineales también puede ocurrir en los 
telómeros. 
 
5. En los minicromosomas circulares las secuencias centroméricas pueden afectar el 
progreso de las horquillas de replicación deteniendo su avance de forma temporal o 
permanentemente. Por el contrario, este avance ocurre sin problemas en minicromosomas 
lineales. 
 
6. La RFB funciona como barrera de replicación independientemente de la topología del 
DNA. 
 
7. En ausencia de Topo 2 los minicromosomas lineales son capaces de replicar y segregar. 
En cambio, los minicromosomas circulares son incapaces de segregar acumulándose en 
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 Se indica la movilidad electroforética de las señales de cada familia de 
topoisómeros detectadas en las inmunodetecciones de las Figuras 20 y 23 expresada en 
mm/h. Las condiciones de electroforesis se indican encima de cada tabla.  
 
 
Tabla 1. Datos de las inmunodetecciones de la Figura 20.  
 
1ª Dimensión: 0,4% - 1,0 V/cm 
 
ΔC CatAs_F20A Scds_F20A Scds_F20B Knds_F20B 
0 
 
3,28 2,92 2,92 
1 3,70 3,38 3,02 
 2 3,90 3,46 3,10 
 3 4,08 3,54 3,18 3,16 
4 4,26 3,64 3,28 3,26 
5 4,40 3,74 3,38 3,34 
6 4,52 3,84 3,48 3,44 
7 4,64 3,94 3,58 3,54 
8 4,74 4,04 3,70 3,62 
9 4,84 4,12 3,78 3,72 
10 4,90 4,20 3,86 3,82 
11 4,98 4,28 3,94 3,92 
12 5,06 4,34 4,00 4,02 
13 5,10 4,40 4,06 4,08 
14 5,16 4,46 4,12 
 15 5,20 4,48 4,16 
























Tabla 2. Datos de las inmunodetecciones de la Figura 20.  
 
2ª Dimensión: 1,0% - 5,0 V/cm 
 
ΔC CatAs_F20A Scds_F20A Scds_F20B Knds_F20B 
0 
 
5,50 5,00 5,00 
1 2,25 5,50 5,00 
 2 1,95 5,50 5,00 
 3 2,10 5,50 5,03 3,38 
4 2,45 5,50 5,06 2,78 
5 2,95 5,60 5,22 2,41 
6 3,55 5,65 5,41 2,22 
7 4,15 5,80 5,59 2,25 
8 4,75 5,90 5,78 2,41 
9 5,35 6,15 6,06 2,53 
10 6,00 6,35 6,31 2,78 
11 6,60 6,60 6,59 3,00 
12 7,15 6,90 6,91 
 13 7,65 7,15 7,19 
 14 8,20 7,40 7,47 
 15 8,65 7,65 7,78 



























Tabla 3. Datos de las inmunodetecciones de la Figura 20.  
 
2ª Dimensión: 1,0% - 5,8 V/cm 
 
ΔC CatAs_F20A Scds_F20A Scds_F20B Knds_F20B 
0 
 
10,55 9,49 9,49 
1 4,59 10,55 9,49 
 2 4,05 10,59 9,49 
 3 4,36 10,64 9,49 6,11 
4 5,00 10,64 9,49 4,55 
5 5,90 10,64 9,49 3,64 
6 6,90 10,68 9,49 3,25 
7 7,86 10,68 9,63 3,06 
8 8,77 10,73 9,75 2,99 
9 9,64 10,77 10,01 3,12 
10 10,36 10,91 10,40 3,38 
11 11,09 11,14 10,66 3,64 
12 
 
11,41 11,05 4,03 
13 
 
11,73 11,44 4,55 
14 
 
12,14 11,96 4,94 
15 
 
12,55 12,48 5,46 
16 
 
12,95 12,80 6,11 
17 
 


























Tabla 4. Datos de las inmunodetecciones de la Figura 20.  
 
2ª Dimensión: 1,0% - 6,6 V/cm 
 
ΔC CatAs_F20A Scds_F20A Scds_F20B Knds_F20B 
0 
 
14,19 14,09 14,09 
1 6,38 14,19 14,09 
 2 5,13 14,25 14,16 
 3 5,25 14,38 14,23 9,74 
4 5,75 14,44 14,31 7,74 
5 6,69 14,50 14,38 6,49 
6 7,63 14,56 14,38 5,53 
7 8,75 14,69 14,46 5,02 
8 10,00 14,75 14,53 4,79 
9 11,25 14,81 14,53 4,87 
10 12,50 14,88 14,60 5,09 
11 13,63 14,94 14,68 5,38 
12 14,63 15,00 14,75 
 13 15,63 15,06 14,90 




























Tabla 5. Datos de las inmunodetecciones de la Figura 23.  
 
2ª Dimensión: 0,8% - 5,0 V/cm 
 
ΔC CatAs_F23A Scds_F23A Scds_F23B Knds_F23B 
0 
 
9,40 9,25 9,25 
1 5,60 9,40 9,25 
 2 5,40 9,40 9,25 
 3 5,85 9,50 9,45 7,40 
4 6,55 9,40 9,65 6,50 
5 7,30 9,50 9,75 6,00 
6 8,00 9,65 10,0 5,75 
7 8,40 9,80 10,25 5,65 
8 8,80 10,10 10,55 5,75 
9 9,60 10,40 10,80 5,95 
10 10,30 10,60 11,10 6,25 
11 10,90 10,90 11,40 6,55 
12 
 
11,15 11,70 6,95 
13 
 





























Tabla 6. Datos de las inmunodetecciones de la Figura 23.  
 
2ª Dimensión: 1,2% - 5,0 V/cm 
 
ΔC CatAs_F23A Scds_F23A Scds_F23B Knds_F23B 
0 
 
3,02 2,59 2,59 
1 0,64 3,02 2,59 
 2 0,45 3,02 2,59 
 3 0,57 3,05 2,59 1,45 
4 0,68 3,11 2,61 1,02 
5 0,95 3,18 2,64 0,82 
6 1,27 3,27 2,75 0,68 
7 1,68 3,41 2,86 0,61 
8 2,09 3,59 2,98 0,64 
9 2,50 3,77 3,14 0,66 
10 2,95 3,95 3,30 0,70 
11 3,41 4,34 3,48 0,80 
12 3,86 4,73 3,64 0,91 
13 
 
4,91 3,82 1,05 
14 
 
5,59 4,00 1,18 
15 
  
4,18 1,36 
16 
  
4,36 1,50 
17 
  
4,55 1,68 
18 
  
4,73 
 19 
  
4,91 
 20 
  
5,05 
  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
9. PUBLICACIONES
  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
